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Эпигенетика – наука, изучающая изменения в экспрессии генов, не связанные с модификациями пер-
вичной структуры ДНК. Эти изменения регулируются химическими модификациями ДНК, гистонов и 
некодирующих РНК, формируя «эпигеном», который определяет функциональную активность генома. 
Эпигенетические механизмы играют ключевую роль в дифференцировке клеток, развитии организма и 
адаптации к внешним условиям. В медицине они стали объектом пристального внимания из-за их связи 
с онкологическими, аутоиммунными и нейродегенеративными заболеваниями. Молекулы микроРНК, 
будучи элементами эпигенетических механизмов, играют важную роль в регуляции иммунного ответа, в 
том числе после трансплантации органов, что открывает новые горизонты для персонализированного под-
хода к ведению пациентов трансплантологического профиля. Совокупность прежде накопленных данных 
о роли микроРНК при трансплантации солидных органов свидетельствует о возможности расширения 
существующего арсенала диагностических критериев путем внедрения омиксных технологий в качестве 
вспомогательного диагностического инструмента для обеспечения эффективного функционирования 
трансплантированных органов. В настоящем обзоре представлены результаты систематического анализа 
современной литературы, посвященной клинической значимости молекул микроРНК в современной транс-
плантологии; показан диагностический и предиктивный потенциал отдельных микроРНК в отношении 
развития осложнений у реципиентов сердца, легких, почки, печени; рассмотрены современные подходы 
к применению микроРНК в качестве мишеней для терапии.
Ключевые слова: трансплантация солидных органов, микроРНК, диагностика, прогноз, биомаркеры, 
дисфункция, отторжение, фиброз.
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Epigenetics is the study of changes in gene expression that occur without alterations in the primary DNA sequence. 
These changes are mediated by chemical modifications of DNA, histones, and non-coding RNAs, collectively 
forming the epigenome, that determines the functional activity of the genome. Epigenetic mechanisms play a 
fundamental role in cellular differentiation, organismal development, and adaptation to external conditions. In me-
dicine, they have attracted considerable attention due to their involvement in the pathogenesis of oncological, 
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ВВЕДЕНИЕ
Трансплантация органов является радикальным и 

наиболее эффективным методом лечения заболева-
ний в терминальной стадии. Вместе с тем, несмотря 
на непрерывное совершенствование техники опе-
ративного вмешательства и расширение арсенала 
средств фармакологической поддержки, по-прежне-
му существует риск развития осложнений различ-
ной природы, требующих своевременной коррек-
ции терапии [1]. Таким образом, разработка новых 
эффективных подходов к обеспечению длительной 
выживаемости трансплантата входит в круг приори-
тетных задач трансплантологии.

«Золотым стандартом» диагностики патологии 
трансплантированных органов долгие годы остается 
биопсия, сопряженная со всеми рисками инвазивных 
вмешательств. Одним из наиболее доступных пу-
тей решения проблемы ранней диагностики и лече-
ния патологий, приводящих к дисфункции и утрате 
трансплантированных органов, является поиск аль-
тернативных малоинвазивных методов скрининга, 
основанных на оценке содержания биомаркеров в 
крови или других биологических жидкостях орга-
низма [2].

Появление геномных и постгеномных технологий 
стало настоящим прорывом в диагностике и лече-
нии сердечно-сосудистых, онкологических и других 
тяжелых заболеваний. Современные исследования 
направлены на изучение молекулярных механизмов 
индукции иммунологической толерантности, поиск 
новых диагностических и прогностических критери-
ев оценки рисков [3]. Для трансплантологии научное 
и практическое значение имеют механизмы регуля-
ции врожденного и адаптивного иммунного ответа, 
возможность модуляции экспрессии генов.

Сравнительно молодым направлением научных 
изысканий является эпигенетика – раздел генети-
ки, изучающий изменения в экспрессии генов, не 
связанные с модификациями первичной структу-
ры ДНК [4]. С каждым годом число публикуемых 
работ, посвященных роли эпигенетики в развитии 
различных патологий, неуклонно растет, отражая за-

интересованность ученых и клиницистов в развитии 
данного направления.

В роли эффективных индикаторов и мишеней для 
таргетной терапии ряда социально-значимых заболе-
ваний рассматривается класс малых некодирующих 
РНК (микроРНК), выступающих ключевыми регуля-
торами экспрессии генов [5]. Со времени открытия 
в 1993 году американскими генетиками Виктором 
Амбросом и Гэри Равканом структуры молекул 
микроРНК проведено немало исследований роли 
последних. В геноме человека открыто более двух 
тысяч молекул, а авторы, описавшие «фундамен-
тальный принцип, регулирующий активность генов», 
были удостоены в 2024 году Нобелевской премии 
по физиологии и медицине. Очевидно, возможность 
применения микроРНК в различных областях меди-
цины, в том числе трансплантологии, станет предме-
том научных разработок на ближайшие годы. Вместе 
с тем немногочисленные систематические обзоры, 
затрагивающие тему микроРНК при трансплантации 
солидных органов, имеют ряд ограничений дизайна 
исследования:
–	 рассматривается роль микроРНК при конкретном 

виде трансплантации [6];
–	 изучается роль микроРНК в механизмах повреж-

дения органа в контексте различных патологий, 
а пациенты трансплантологического профиля яв-
ляются только частью общей когорты [7];

–	 изучается участие микроРНК в развитии конкрет-
ного осложнения [8].
Приведенные факты указывают на актуальность 

всестороннего анализа новейших литературных дан-
ных о роли микроРНК в трансплантологии в сово-
купности с уже накопленными знаниями об участии 
данных молекул в сложных каскадах реакций иммун-
ного ответа и повреждения трансплантата.

Цель настоящего обзора – систематизация и ана-
лиз опубликованных в научной литературе данных о 
молекулах микроРНК как элементах эпигенетики и 
клинической значимости микроРНК при трансплан-
тации солидных органов.

autoimmune, and neurodegenerative diseases. MicroRNAs (miRNAs), as key components of epigenetic mecha-
nisms, play a critical role in controlling immune responses, including those occurring after organ transplantati-
on. This has opened new opportunities for a personalized approach to the management of transplant recipients. 
Accumulating evidence on the role of miRNAs in solid organ transplantation suggests that integration of omics 
technologies may expand the existing arsenal of diagnostic criteria, serving as an auxiliary diagnostic tool for 
monitoring graft function. This systematic review presents a comprehensive analysis of the current literature on 
the clinical significance of miRNAs in modern transplantology. It highlights the diagnostic and predictive potential 
of specific miRNAs in relation to the development of complications in recipients of heart, lung, kidney, and liver 
transplants, and examines current approaches to the use of miRNAs as therapeutic targets.
Keywords: solid organ transplantation, miRNAs, diagnosis, prognosis, biomarkers, dysfunction, rejection, 
fibrosis.



166

ВЕСТНИК ТРАНСПЛАНТОЛОГИИ И ИСКУССТВЕННЫХ ОРГАНОВ	 том XXVIII   № 1–2026

МЕТОДИКА ПОИСКА 
ЛИТЕРАТУРНЫХ ИСТОЧНИКОВ

Поиск литературных данных проводился в элект-
ронных базах научного цитирования PubMed (www/
ncbi.nlm.nih.gov/pubmed) и РИНЦ (https://www.
elibrary.ru).

Для формирования поисковых запросов в РИНЦ 
(дата последнего поиска – 20.09.2025) были выбраны 
следующие комбинации ключевых слов: микроРНК* 
транспл* орган* эпигенетик*; microRNA* transplant* 
organ* epigenetic*; микроРНК* транспл* орган*; 
microRNA* transplant* organ*; микроРНК* транспл* 
печень*; microRNA* transplant* liver*; microRNA* 
transplant* renal*; микроРНК* транспл* почка*; 
microRNA* transplant* kidn*; микроРНК* транспл* 
сердце*; microRNA* transplant* heart*; микроРНК* 
транспл* легкие*; microRNA* transplant* lung*.

Для формирования поисковых запросов в PubMed 
(дата последнего поиска – 25.09.2025) были выбраны: 
microRNA transplant organ; epigenetic transplant organ; 
microRNA transplant liver; microRNA transplant kidney; 
microRNA transplant renal; microRNA transplant heart; 
microRNA transplant lung.

В анализ включались полнотекстовые обзоры, 
метаанализы и оригинальные статьи на русском и 
английском языках, содержание которых раскрывало 
результаты изучения экспрессии различных молекул 
микроРНК при трансплантации солидных органов – 
сердца, почки, печени, легких (в клинике и на живот-
ных моделях) в контексте:

–	 связи микроРНК с клиническими результатами 
трансплантации (развитием патологических со-
стояний/осложнений, выживаемостью);

–	 диагностических, прогностических и терапевти-
ческих возможностей микроРНК;

–	 оценки методик количественного измерения 
микроРНК и интерпретации результатов в раз-
личных локусах;

–	 связи уровней микроРНК с антропометрическими 
и другими показателями реципиентов;

–	 изучения сигнальных путей микроРНК, повреж-
дающего и протективного воздействия на транс-
плантат;

–	 связи микроРНК с режимом и эффективностью 
иммуносупрессивной терапии;

–	 клинического применения.
Критериями исключения стали:

–	 применение микроРНК при трансплантации кле-
ток костного мозга, стволовых клеток;

–	 метилирование ДНК;
–	 модификация гистонов;
–	 публикации в виде препринтов, материалов кон-

ференций;
–	 дублирующиеся публикации.

Структура поиска литературных данных пред-
ставлена на рис. 1.

Все публикации, полученные после ввода поиско-
вых запросов на каждом из ресурсов, были оценены 
на предмет соответствия теме обзора и объединены 
в общий массив работ. Следующим этапом отбора 
стало исключение повторяющихся публикаций и 
работ, не соответствующих критериям включения.

Рис. 1. Блок-схема методики отбора публикаций для систематического анализа

Fig. 1. Flow diagram of the literature selection process for the systematic review
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РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЯ
Первичный поисковый запрос на ресурсе 

eLIBRARY представил 242  работы по теме эпи-
генетики и 1199  публикаций по микроРНК при 
трансплантации органов. Поиск на ресурсе PubMed 
позволил выделить из общего массива научной лите-
ратуры 676 публикаций с упоминанием эпигенетики 
и 1541 публикацию с упоминанием микроРНК.

Первые публикации по теме эпигенетики в транс-
плантологии датированы 1988  годом, пик числа 
публикуемых работ пришелся на период с 2016-го 
по 2020 г. (рис. 2, а). Появление работ с термином 
«микроРНК» фиксируется значительно позже – в 
2009 году, пик числа – в 2019 г. (рис. 2, б). Следую-
щим шагом стал отбор из результатов поиска статей, 
не соответствующих критериям включения, позво-
ливший сократить общее число анализируемых пуб-
ликаций до 305 работ, которые распределились по 
трем основным направлениям:
–	 эпигенетика и микроРНК при трансплантации 

солидных органов;
–	 микроРНК в диагностике и прогнозе осложнений;
–	 препараты на основе микроРНК, клиническое 

применение.
Опубликованные работы демонстрируют акту-

альность изучения эпигенетических механизмов, в 

частности микроРНК, при развитии патологических 
состояний у реципиентов солидных органов. Одна-
ко, несмотря на растущий интерес исследователей к 
микроРНК, большинство работ, посвященных зна-
чимости этих молекул при трансплантации органов, 
являются поисковыми, а внедрение микроРНК в ши-
рокую клиническую практику ограничено малым 
числом рандомизированных и проспективных кли-
нических исследований, отсутствием стандартизи-
рованных методов количественной оценки, а также 
неоднозначностью результатов различных авторов. 
Последнее отчасти обусловлено многочисленностью 
молекул микроРНК и плейотропностью их действия 
в различных тканях и органах.

ЭПИГЕНЕТИКА КАК НОВОЕ НАУЧНОЕ 
НАПРАВЛЕНИЕ

Впервые термин «эпигенетика» был предложен 
английским биологом Конрадом Уоддингтоном в 
1942 году для описания концепции «эпигенетиче
ского ландшафта», раскрывающего сложные дина-
мические связи между внешней средой и геномом в 
процессе формирования фенотипа [9]. Воздействие 
факторов окружающей среды на организм приводит 
к формированию внутренних каскадов регуляции ак-
тивности генома, способных к передаче и активации 
у нескольких поколений потомства. Таким образом, 

Рис. 2. Диаграмма распределения по годам массива публикаций на ресурсе PubMed по запросу: а – «epigenetic trans-
plant organ»; б – «microRNA transplant organ»

Fig. 2. Distribution by year of publications on PubMed for the following search queries: a – «epigenetic transplant organ»; 
б – «microRNA transplant organ»

а

б
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сохранность вида обеспечивается стабильностью 
генетического материала организма, а адаптация к 
изменяющимся условиям окружающей среды – со-
вокупностью многообразия и разнонаправленнос-
ти эпигенетических факторов, направленных на 
длительное программирование генной активности 
вплоть до «выключения» конкретных генов фенотипа 
[10, 11]. Широкий интерес к этой ветви генетики 
возник на рубеже ХХ и ХХI веков после проведе-
ния серии экспериментов, продемонстрировавших 
возможность организма под воздействием факторов 
внешней среды наследовать активность тех или иных 
генов, а также способность к их «выключению» при 
устранении стимулирующего внешнего фактора [12].

Открытие уникальных свойств обратимости эпи-
генетических модификаций произвело переворот в 
классической генетике. Рассуждая о различиях гене-
тики и эпигенетики, выдающийся английский био
лог, нобелевский лауреат Питер Медавар говорил 
следующее: «Генетика предполагает, а эпигенетика 
располагает», подразумевая, что не столько унаследо-
ванный набор генов, сколько совокупность факторов 
внешней среды в большей степени предопределяет 
риск развития конкретных патологий на протяжении 
всей последующей жизни индивида и нескольких 
поколений его потомков. Доказательством данного 
феномена стали результаты экспериментов на пло-
довых мухах дрозофилах, у которых под влиянием 
температурных изменений внешней среды активи-
ровался один хромосомный элемент, который менял 
цвет глаз потомства с желтого на красный [13].

В 2004 году новозеландскими учеными Питером 
Глюкманом и Марком Хансоном была сформулиро-
вана так называемая гипотеза несоответствия, со-
гласно которой, в период эмбрионального развития 
запускается процесс адаптации индивида к внешним 
условиям, позволяя эмбриону «предугадать» усло-
вия будущей жизни и максимально приспособиться 
к ним. В случае подтверждения прогноза сформи-
рованный фенотип станет залогом высокой выжи-
ваемости, в противном случае невостребованная 
адаптация может стать причиной патологии [14]. 
Подтверждение данной гипотезы представил гол-
ландский эпидемиолог Ламберт Люми, изучавший 
жизнь взрослых жителей Нидерландов, появившихся 
на свет во время голодной зимы 1944–1945 гг. Так, 
у женщин в условиях недостаточного питания в 
3-м триместре беременности впоследствии родились 
дети со сниженными антропометрическими харак-
теристиками. Эти же дети, выросшие и прожившие 
в дальнейшем всю жизнь в довольно благоприятных 
условиях, в зрелом возрасте в 19 раз чаще страдали 
ожирением, сахарным диабетом второго типа и ги-
пертонической болезнью, чем те, что вынашивались 
матерями, получавшими достаточное питание [15]. 
Причиной этому послужил механизм пренатального 

метаболического импринтинга (программирования), 
реализуемый именно на последних месяцах беремен-
ности и спровоцировавший внутриутробное прогно-
зирование голодных условий обитания и включение 
у плода гена, отвечающего за усиленное запасание 
питательных веществ. Еще более примечательным 
стал факт наследования уже следующим поколением 
как антропометрических характеристик своих «не-
докормленных» в утробе родителей, так и частоты 
развития заболеваний во взрослом возрасте.

Описанные фундаментальные открытия позво-
лили по-новому взглянуть на проблему распростра-
ненных заболеваний с учетом их генетической или 
эпигенетической природы, а значит, и перспектив 
обратимости патологических процессов, что в мас-
штабах национального здравоохранения приобретает 
колоссальное значение. На сегодняшний день полу-
чены убедительные данные о связи эпигенетических 
нарушений с развитием онкологических, метаболи-
ческих и аутоиммунных заболеваний.

СТАНОВЛЕНИЕ ОТЕЧЕСТВЕННОЙ 
ЭПИГЕНЕТИКИ

Развитие эпигенетики в России складывалось 
весьма непросто, тем не менее наши соотечественни-
ки внесли значительный вклад в это перспективное 
направление. Пионером тогда еще советской эпи-
генетики по праву считают Б.Ф. Ванюшина (1933–
2019 гг.), чьи работы стали прочной научной базой 
для современных исследований в области геронтоло-
гии, онкологии и биотехнологий. Уже в начале 1970-х 
Ванюшин и его команда одними из первых в мире до-
казали, что метильные группы, присоединяющиеся к 
цитозину в ДНК, играют важнейшую роль в подав-
лении активности генов, а паттерны метилирования 
зависят от внешних факторов (стресс, питание и др.) 
и меняются в ходе развития организма. Также был 
открыт механизм гипометилирования ДНК при раз-
витии онкологических заболеваний, заключающийся 
в нарушении процесса метилирования в опухолевых 
клетках и приводящий к активации онкогенов [16]. 
Именно это революционное открытие предвосхитило 
современные исследования роли эпигенома в онкоге-
незе. Идеи о связи метилирования и рака, выдвину-
тые в конце прошлого столетия, стали основой для 
разработки ДНК-метилтрансферазных ингибиторов 
(например, азацитидина), используемых сегодня в 
лечении лейкозов. Позже, в 1980-х, Ванюшиным был 
описан и механизм накопления в клетках с возрастом 
ошибок метилирования, нарушающих работу генов и 
связанных со старением; сформулирована концепция 
возрастзависимого метилирования [17].

Параллельно с этим в нашей стране успешно изу-
чалась эпигенетика стресса растений и животных в 
целях повышения эффективности сельского хозяйс-
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тва. Эксперименты В.В. Хлебовича (Институт цито-
логии и генетики СО РАН, Новосибирск) продемонс-
трировали влияние экстремальных внешних условий 
(засуха, холод) на наследуемость активности генов 
у сельскохозяйственных культур [18]. В результате 
серии экспериментов был выведен сорт пшеницы, 
устойчивый к засолению почв, но главное – стала 
очевидна возможность так называемого перепрог-
раммирования эпигенома [19].

В начале ХХI века как в России, так и во всем 
мире произошел настоящий технологический ска-
чок – с появлением методов тотального секвенирова-
ния геномов, позволяющих проводить картирование 
белков, значительно расширилось понимание эпиге-
нетических механизмов, определившее вектор новых 
исследований в мировой медицине и биологии.

КЛЮЧЕВЫЕ ЭПИГЕНЕТИЧЕСКИЕ МЕХАНИЗМЫ
Эпигенетические механизмы регулируют разви-

тие организма и дифференцировку клеток, обеспе-
чивают гибкость и адаптивность генома, позволяя 
клеткам реагировать на изменения окружающих ус-
ловий через биохимические реакции, контролируе-
мые конкретными ферментами [20]. Дисрегуляция 
эпигенетических процессов тесно связана с разви-
тием самых различных патологий.

Выделяют три главных механизма эпигенети-
ческих модификаций: геномный, заключающийся в 
метилировании ДНК при участии ферментов; про-
теомный (посттрансляционные изменения гистонов 
в их неструктурированных N-концевых доменах); 
транскриптомный (регуляция экспрессии генов по
средством молекул микроРНК). Все эти процессы не 
только взаимно влияют на структурную и функцио
нальную организацию хроматина, но и дублируют 
друг друга, тем самым обеспечивая надежность пе-
редачи эпигенетических сигналов.
Метилирование ДНК – процесс присоединения 

метильной группы (СН3) к цитозину при наличии 
комплементарного ему гуанина с образованием двух 
нуклеотидов, разделенных фосфатом (СрG). Биоло-
гическая роль данного процесса состоит в подавле-
нии транскрипции транспозонов (так называемых 
прыгающих генов, составляющих до 45% генома 
человека), неконтролируемая активность которых 
приводит к дестабилизации генома, хромосомным 
аномалиям, иммунодефициту и онкотрансформации 
клеток [20]. Будучи центральным эпигенетическим 
механизмом, метилирование сайтов CpG обеспечи-
вает стабильность генома, контролируя активность 
транспозонов и обеспечивая долговременное «вы-
ключение» генов, критичных для нормального раз-
вития и функционирования организма.
Модификация гистонов – регуляторный механизм, 

который связан с модификацией белков (гистонов), 
отвечающих за упаковку ДНК в ядре, формирование 

структуры хроматина и регуляцию активности генов. 
Гистоны регулируют доступность отдельных участ-
ков ДНК для транскрипции, тогда как от различных 
модификаций гистонов, к которым относят метили-
рование, фосфорилирование и убиквитинирование, 
зависит плотность упаковки ДНК (сворачивания хро-
матина) и транскрипция отдельных участков генома 
[12, 21]. Различные комбинации таких модификаций 
составляют так называемые гистоновые коды, регу-
лирующие тканеспецифическую экспрессию генов.
Молекулы микроРНК. Еще один эпигенетический 

механизм регуляции экспрессии генов реализует-
ся посредством РНК-интерференции при участии 
малых некодирующих молекул микроРНК, длина 
которых составляет 18–25 нуклеотидов. МикроРНК 
являются относительно устойчивой структурой, сво-
бодно циркулирующей в тканях и биологических 
жидкостях организма. По разным оценкам, количес-
тво молекул микроРНК в организме человека может 
достигать 37 тысяч, каждая из которых способна бло-
кировать сразу несколько генов, создавая сложную 
сеть молекулярных взаимодействий.

ЗНАЧИМОСТЬ ДЛЯ ТРАНСПЛАНТОЛОГИИ
Известно, что эпигенетическая дисрегуляция 

прямо или косвенно связана с развитием различных 
патологических состояний. В данной парадигме изу-
чение возможностей практического применения эпи-
генетических критериев в области трансплантации 
органов и тканей звучит весьма многообещающе, а 
поиск новых эпигенетических маркеров отторжения 
и ремоделирования трансплантированных органов 
может рассматриваться как перспективный путь ре-
шения проблемы ранней диагностики и прогнозиро-
вания осложнений после трансплантации.

Теория возрастзависимого метилирования [22] на-
шла подтверждение в работах ученых по всему миру 
и стала основой для создания в 2013 г. американским 
биологом С. Хорватом алгоритма оценки биологи-
ческого возраста тканей и органов, основанного на 
анализе 353 участков ДНК и получившего название 
эпигенетических часов [23, 24]. Было показано, что 
темп старения органов и тканей может не коррелиро-
вать с хронологическим возрастом организма. Проек-
ция данной идеи на область трансплантации органов 
позволяет предположить, что эпигенетически опре-
деленный «биологический возраст» органа может 
рассматриваться в качестве перспективного само-
стоятельного критерия отбора доноров, прогноза ре-
зультатов трансплантации и фактора, определяющего 
тактику послеоперационного ведения реципиента.

Изучение связи микроРНК с партанатозом, меха-
низмом запрограммированной гибели клеток, орга-
нов и тканей, также показало большие перспективы. 
Выявлена взаимосвязь между уровнем экспрессии 
микроРНК до трансплантации, путями биологи-
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ческого старения клеток и клиническими исходами 
трансплантации, что подтверждает состоятельность 
идеи малоинвазивного дооперационного прогнозиро-
вания исходов у реципиентов сердца, почек, печени 
и легких [25].

Пациенты после трансплантации органов полу-
чают пожизненно иммуносупрессивную терапию 
для предотвращения отторжения, что сопряжено с 
риском развития злокачественных новообразований 
и других нежелательных побочных эффектов в отда-
ленные сроки после трансплантации. Ключевым в 
данном процессе является эпигенетическое «молча-
ние» генов-супрессоров опухолей, реализуемое через 
гиперметилирование их промоторов [26]. Современ-
ные исследования фокусируются на разработке безо-
пасных эпигенетических препаратов и биомаркеров 
для ранней диагностики онкологических заболева-
ний, в том числе обусловленных длительным при-
емом иммуносупрессивных препаратов, что крайне 
актуально для пациентов трансплантологического 
профиля.

Понимание сложных взаимосвязей эпигенети-
ческих аберраций с реакциями иммунного ответа и 
развитием патологических состояний при пересадке 
органов открывает пути для персонализированной 
таргетной терапии, направленной на индивидуаль-
ную долговременную коррекцию эпигенома реци-
пиента [27, 28].

МИКРОРНК В ДИАГНОСТИКЕ И ПРОГНОЗЕ 
ПАТОЛОГИИ ТРАНСПЛАНТАТА

Качественно новым шагом в ранней диагнос-
тике осложнений после трансплантации органов 
явилось исследование потенциальных биомарке-
ров на дотрансляционном уровне. В этом смысле 
транскриптомный анализ позволит выявить профи-
ли экспрессии молекул микроРНК, способные не 
только стратифицировать пациентов в соответствии 
с иммунологическим риском отторжения или толе-
рантности, но и дифференцировать тип отторжения, 
предоставляя клиницистам ценную информацию 
относительно стратегии лечения и показаний к про-
ведению внеплановых инструментальных обследо-
ваний (биопсия) [29, 30].

Все большее число авторов показывают значение 
микроРНК при сердечно-сосудистых заболеваниях и 
остром отторжении трансплантированных органов 
[31, 32]. Поскольку микроРНК модулируют ключе-
вые сигнальные пути, динамика отдельных молекул 
в тканях донорских органов или в биологических 
жидкостях реципиентов коррелирует с наличием и 
выраженностью повреждения трансплантата.

Отмечено изменение профиля молекул микроРНК 
не только в плазме и сыворотке крови, но и в образ-
цах ткани трансплантата, полученных при биопсии 

у реципиентов с острым клеточным отторжением. 
Тот факт, что некоторые микроРНК происходят из 
иммунных клеток, а не из ткани трансплантата, поз-
воляет предполагать возможность прогнозирования 
отторжения еще до развития процесса повреждения 
органа [33].

Всегда существует риск, что показатели концен-
трации биомаркеров могут изменяться под дейс-
твием различных неспецифичных факторов, однако 
изменение профиля циркулирующих микроРНК при 
отторжении солидных органов, реализованном по
средством отдельных сигнальных путей, указывает 
на возможность воздействия на последние с терапев-
тической и профилактической целью [34].

В табл. 1 представлены основные результаты ис-
следований, показавших клиническую значимость 
экспрессии микроРНК при развитии осложнений 
различного генеза после трансплантации сердца, 
легких, почки, печени.

Ежегодно исследователям открываются новые 
микроРНК, значимые для диагностики и прогно-
за различных осложнений после трансплантации. 
Примечателен тот факт, что механизмы развития 
отторжения в различных солидных органах сопро-
вождаются экспрессией разных микроРНК, или на-
оборот – экспрессия конкретной молекулы ассоци-
ирована с целым рядом патологических процессов в 
различных группах пациентов, что подтверждается 
результатами многих авторов.

Анализ результатов последних лет показал, что 
большинство работ по изучению микроРНК отно-
сится к реципиентам сердца и почки, далее следует 
печень. Меньше всего работ посвящено трансплан-
тации легких, что, вероятно, связано как с общим 
числом трансплантаций легких, так и со сложностью 
оценки состояния легочного трансплантата, а значит, 
и верификацией полученных результатов.

В отношении трансплантированного сердца опи-
сано несколько десятков различных микроРНК, свя-
занных с развитием острого отторжения, величина 
экспрессии которых по большей части измеряется 
с применением метода ПЦР в образцах плазмы или 
сыворотки крови реципиентов в различные сроки 
после трансплантации. Различия в материале, ис-
пользованном для исследования, обусловлены осо-
бенностями реагентов, выпускаемых различными 
производителями для количественной оценки экс-
прессии микроРНК.

Наиболее встречаемые из них: miR-10a, miR-31, 
miR-92a, miR-155 [35, 44]. Sukma Dewi и другие авто-
ры установили, что уровни miR-142-3p, miR-144-3p, 
miR-101, miR-326 и miR-101-3p также позволяют 
выделять пациентов после трансплантации сердца 
с острым клеточным отторжением [6, 37, 41].

В многочисленных работах О.П. Шевченко и со-
авт. показана диагностическая значимость miR-101 и 
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Таблица 1
Основные результаты исследований клинического значения микроРНК при трансплантации 

солидных органов (сердца, легких, почки, печени)
Key findings on the clinical significance of miRNAs in solid organ transplantation  

(heart, lungs, kidney, liver)
№ Авторы, ссылка Год Значимые 

микроРНК
Локус экспрессии 

микроРНК
Клиническое значение

Сердце

1 Duong Van Huyen J.P. et al. 
[35] 2014

miR-10a
miR-31
miR-92a
miR-155

Сыворотка крови,
ткани трансплантата Диагностика отторжения

2 Singh N. et al. [36] 2015 miR-126
miR-200 Плазма крови Прогноз развития васкулопатии

3 Sukma Dewi I. et al. [37] 2017 miR-142-3p
miR-101-3p Сыворотка крови Диагностика отторжения

4 Neumann A. et al. [38] 2017 miR-628-5p Плазма крови Диагностика васкулопатии

5 Великий Д.А. и соавт. [39] 2020 miR-101
miR-27 Плазма крови Диагностика острого отторжения

6 Шевченко О.П. и соавт. 
[40] 2021 miR-27

miR-339 Плазма крови Диагностика фиброза миокарда

7 Pérez-Carrillo L. et al. [41] 2022 miR-144-3p Сыворотка крови Диагностика и прогноз острого 
клеточного отторжения

8 Shevchenko O. et al. [42] 2022 miR-424 Плазма крови Диагностика грамотрицательной 
бактериемии

9 Шевченко О.П. и соавт. 
[43] 2023 miR-101 Плазма крови Дооперационный прогноз 

отторжения
10 Bansal S. et al. [44] 2024 miR-155 Плазма крови Диагностика отторжения

Легкие

11 Gharib S.A. et al. [45] 2015 117 молекул 
микроРНК Клетки эпителия Диагностика острого клеточного 

отторжения

12 Zhu L. et al. [46] 2018 miR-199b-5p Плазма крови Противовоспалительный эффект 
при отторжении

13 Dong M. et al. [47] 2019 miR-27a-3p Ткани трансплантата
Диагностика хронического 

отторжения, окклюзионного 
бронхиолита

14 Palleschi A. et al. [48] 2020

let-7f-5p
miR-146b-3p
miR-22-5p
miR-29c-5p
miR-362-5p
miR-452-5p

Бронхоальвеолярный 
лаваж

Диагностика острого дистресс-
синдрома, дисфункции 

трансплантата

15 Shevchenko O. et al. [49] 2021 miR-339 Плазма крови Диагностика обструкции бронха

16 Dong M. et al. [50] 2023 miR-27a-3p Плазма крови Диагностика и прогноз синдрома 
облитерирующего бронхиолита

17 Yang J. et al. [51] 2025 miR-124-3p Плазма крови Диагностика острого повреждения
Почка

18 Danger R. et al. [52] 2013 miR-142-5p Плазма крови Диагностика хронического 
гуморального отторжения

19 Sui W. et al. [53] 2014
miR-181a

miR-483-5p
miR-557

Сыворотка крови Прогноз и диагностика отторжения

20 Vahed S.Z. et al. [54] 2017
miR-150
miR-192
miR-200b

miR-423-3p
Плазма крови Диагностика хронической 

дисфункции

21 Cabral A. et al. [55] 2019
miR-27a-5p
miR-331-3p
miR-885-5p

Сыворотка крови Прогноз толерантности 
к трансплантату
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№ Авторы, ссылка Год Значимые 
микроРНК

Локус экспрессии 
микроРНК

Клиническое значение

22 de Necochea Campion R. 
et al. [56] 2025

let 7a-5p
miR-29b-3pb
miR-99a5p

miR-148b-3p
miR-148a-3p

Перфузат Прогноз дисфункции трансплантата

Печень

23 Wei L. et al. [57] 2013 miR-21
miR-155 Плазма крови Диагностика отторжения

24 Ruiz P. et al. [58] 2020
miR-122
miR-155
miR-181

Плазма крови Диагностика острого клеточного 
отторжения

25 Koch P.F. et al. [6] 2024 miR-483-3p
miR-885-5p

Плазма крови, ткани 
органа

Диагностика острого клеточного 
отторжения

26 Julian J. et al. [59] 2025
miR-122-5p
miR-181a-5p 

miR-101155-5p
Плазма крови Диагностика отторжения

27 Anam M. et al. [60] 2025 miR-452-5p
miR-224-5p Перфузат Диагностика и прогноз отторжения

Оценка различных органов в одном исследовании

28 Zhou M. et al. [61] 2016

Печень:
miR-22

miR-125b
miR-99a
miR-192

Ткани органа Прогноз дисфункции трансплантата

Сердце:
miR-1

miR-133a
miR-296
miR-208
miR-499

Ткани органа Диагностика и прогноз сердечно-
сосудистых событий

Почка:
miR-126
miR-152
miR-182
miR-192
miR-194
miR-204
miR-215
miR-216

Моча Диагностика дисфункции, рака

Легкие:
let-7b

miR-16
miR-26a
miR-92

miR-125a
miR-125b
miR-200c

Ткани органа Диагностика фиброза тканей, рака

29 Harris A., Krams S.M., 
Martinez O.M. [62] 2010

Почка:
miR-142-5p

miR-155
miR-223

Ткани органа Прогноз рака

Печень:
miR-155 Ткани органа Прогноз отторжения

30 Mas V.R. et al. [63] 2013

Печень:
miR-30e
miR-296

Перфузат Диагностика дисфункции

Почка:
miR-142-5p

miR-155
miR-223

Моча Прогноз отторжения

Продолжение табл. 1
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miR-27 при развитии острого отторжения трансплан-
тированного сердца, более того, измерение уровня 
miR-101 позволяет прогнозировать отторжение еще 
на этапе дооперационного обследования потенци-
ального реципиента [39, 43]. Кроме того, изменение 
экспрессии miR-27 отмечалось и при развитии фиб-
роза миокарда, наряду с miR-339 [40].

N. Singh et al. отмечают связь экспрессии miR-126 
и miR-200 в образцах плазмы крови реципиентов с 
развитием васкулопатии трансплантированного серд
ца, показав возможности прогнозирования данной 
патологии.

Информативной оказалась оценка динамики уров-
ня miR-424 в образцах плазмы крови реципиентов 
сердца и легких при развитии грамотрицательной 
бактериемии, вызванной анибиотикорезистентными 
грамотрицательными бактериями, представляющи-
ми существенную угрозу тяжелых инфекционных 
осложнений с неблагоприятным исходом для имму-
нокомпрометированных пациентов, к которым отно-
сятся реципиенты органов, нуждающиеся в пожиз-
ненной иммуносупрессивной терапии [42]. В данной 
работе авторы показали значимое повышение уровня 
miR-424 при обнаружении возбудителя в посевах 
крови.

Диагностика отторжения и фиброза легких явля-
ется принципиально сложным вопросом в трансплан-

тологии, поскольку проведение трансбронхиальной 
биопсии для верификации патологического процес-
са и связанной с ним дисфункции представляется 
особенно травматичной процедурой, сопряженной 
с высоким риском кровотечений, бактериальной и 
грибковой инвазии и других нежелательных собы-
тий. В этом контексте разработка малоинвазивных 
методов мониторинга отторжения или иных струк-
турных изменений является крайне важной.

A. Palleschi et al. было показано участие let-7f-5p, 
miR-146b-3p, miR-22-5p, miR-29c-5p, miR-362-5p, 
miR-452-5p в диагностике острого дистресс-синдро-
ма и дисфункции трансплантата. Уровень микроРНК 
анализировался в образцах бронхоальвеолярного ла-
важа [48].

Попытки найти индикаторы острого клеточ-
ного отторжения были предприняты коллекти-
вом S.A.  Gharib, однако найденные 117  молекул 
микроРНК анализировались в клетках эпителия, 
что не вполне отвечает критериям малоинвазивной 
диагностики [45], как и в работе группы M. Dong, 
которые выделили miR-27a-3p в качестве маркера 
хронического отторжения и окклюзионного бронхио-
лита, но в образцах ткани трансплантата [47]. Позже 
авторы проанализировали уровни miR-27a-3p в крови 
реципиентов легких, доказав диагностическую и пре-

Окончание табл. 1

№ Авторы, ссылка Год Значимые 
микроРНК

Локус экспрессии 
микроРНК

Клиническое значение

31 Amrouche L., Rabant M., 
Anglicheau D. [64] 2014

Сердце:
miR-133a
miR-133b
miR-208a

Плазма крови Диагностика сердечно-сосудистых 
событий

Печень:
miR-30b
miR-34a
miR-155
miR-222
miR-361
miR-455

Плазма крови Диагностика фиброза

Почка:
miR-99a

miR-200b
miR-200

miR-142-3p

Моча Прогноз фиброза

32 Hamdorf M., Kawakita S., 
Everly M. [65] 2017

Сердце:
miR-326

miR-142-3p
miR-101

Сыворотка крови Диагностика отторжения

Печень:
miR-122
miR-148a
miR-194

Сыворотка крови Диагностика отторжения

Легкие:
miR-126
miR-146a

Сыворотка крови Диагностика отторжения
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диктивную значимость этой микроРНК в отношении 
синдрома облитерирующего бронхиолита [50].

Исследования L. Zhu и J. Yang отражают участие 
молекул miR-199b-5p и miR-124-3p в развитии остро-
го повреждения и отторжения легочного трансплан-
тата, основываясь на результатах анализа экспрессии 
в крови реципиентов [46, 51].

Подробно изучена роль miR-339 в развитии фиб-
роза тканей, эти данные стали основой для новых 
данных об участии miR-339 в развитии обструкции 
бронхов трансплантированных легких. Авторы по-
казали значительное повышение уровня miR-339 
в плазме крови реципиентов легких при развитии 
структурных изменений трансплантата и стенозе 
бронхов, верификация которого производится по 
результатам инвазивной процедуры видеобронхоско-
пии [49]. Также авторы отмечают, что эффективность 
теста на микроРНК значительно выше в комбинации 
с измерением протеомного биомаркера галектина-3.

Изучение значимости микроРНК при трансплан-
тации почки демонстрирует широкое разнообразие 
локусов для анализа, включающее непосредственно 
ткани органа, плазму и сыворотку крови, перфузат 
трансплантата и мочу.

В работе W. Sui проанализированные микроРНК 
позволили выделить miR-181a, miR-483-5p, miR-
557 в качестве эффективных маркеров крови для 
диагностики и прогноза отторжения пересаженной 
почки [53]. Идентификация хронической формы от-
торжения, по мнению Danger et al., возможна путем 
анализа miR-142-5p в плазме крови [52].

L. Amrouche et al. продемонстрировали связь miR-
142-3p, а также miR-99a, miR-200b и miR-200 в моче с 
фиброзом нефротрансплантата [64]. В исследованиях 
V.R. Mas и A. Harris отражена связь miR-142-5p с 
развитием отторжения и рака [62, 63].

По данным публикаций, микроРНК при транс-
плантации печени чаще всего изучаются в плазме 
крови реципиентов или перфузате трансплантата. 
Среди наиболее значимых для выявления отторже-
ния можно выделить широкий круг молекул: miR-
122, miR-155, miR-181, miR-224-5p, miR-483-3p, miR-
452-5p, miR-885-5p [6, 57–60]. В качестве маркера 
фиброза пересаженной печени исследователи указы-
вают miR-30b, miR-34a, miR-155, miR-222, miR-361, 
miR-455 [64].

В отечественной литературе данных об особен-
ностях регуляции микроРНК у реципиентов солид-
ных органов существенно меньше в сравнении с 
зарубежными коллегами, а львиная доля работ рос-
сийских ученых по теме малых молекул посвящена 
значимости микроРНК при лечении рака. Таким об-
разом, лишь единичные учреждения в РФ занимают-
ся изучением микроРНК у реципиентов органов, и 
лидером среди них выступает ФГБУ «НМИЦ ТИО 
им. ак. В.И. Шумакова» Минздрава России, долгие 

годы занимающееся созданием малоинвазивных тех-
нологий скрининга и детекции осложнений [66–68]. 
Изложенные данные отражают разнонаправленность 
действия различных микроРНК, что свидетельствует 
о необходимости дальнейших исследований на боль-
ших группах пациентов с целью валидации потенци-
альных биомаркеров и формирования специфичных 
диагностических панелей для каждого конкретного 
вида патологии и трансплантата.

ТЕРАПЕВТИЧЕСКИЙ ПОТЕНЦИАЛ МИКРОРНК
Открытие связи между микроРНК и множеством 

заболеваний послужило побудительным мотивом к 
изучению их потенциала в качестве нового класса 
лекарственных препаратов. Это привело к значитель-
ным инвестициям в междисциплинарные области 
исследований, такие как биология, химия и меди-
цина, для разработки методов лечения на основе 
микроРНК. Так, РНК-терапия стала новым методом 
лечения онкологических заболеваний. Кроме того, 
достижения в области методов доставки РНК сыг-
рали ключевую роль в развитии иммунотерапии, в 
том числе с использованием микроРНК, создав но-
вый импульс для разработок в фармацевтической 
отрасли.

Разработка лекарственных препаратов на основе 
микроРНК является весьма перспективным направ-
лением исследований за счет возможности прицель-
ного воздействия на мишени, а также способности 
микроРНК к регуляции в пределах одного сигналь-
ного пути сразу нескольких генов, запуская сложные 
каскады специфических реакций организма и откры-
вая широкие перспективы клинического примене-
ния. В этом отношении микроРНК изучены наиболее 
глубоко в области онкологии, и ряд препаратов на 
их основе проходят различные этапы клинических 
испытаний и регистрации [69].

На сегодняшний день среди множества молекул 
микроРНК, изученных в различной степени, с по-
зиции их прикладного значения в медицине можно 
выделить две большие группы – миметики и анта-
гонисты.

МикроРНК-миметики – синтетические молекулы, 
имитирующие функцию естественных микроРНК 
и представляющие собой короткие двуцепочечные 
РНК, которые после введения в клетку включаются в 
комплекс RISC (RNA-induced silencing complex), как 
и естественные микроРНК. МикроРНК-миметики 
способны связываться с целевыми матричными РНК 
и подавлять их экспрессию, что позволяет регулиро-
вать уровень определенных белков в клетке. Сегодня 
изучаются возможности миметиков в коррекции па-
тологических состояний, связанных с нарушением 
регуляции микроРНК.

Антагонисты микроРНК – химически модифици-
рованные олигонуклеотиды, ингибирующие целевую 
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микроРНК. В современной литературе часто упоми-
наются под терминами «anti-miRs» или «block-miRs». 
Антагонисты микроРНК используются для специ-
фического ингибирования эндогенных микроРНК 
путем связывания с микроРНК-мишенью для на-
рушения трансляции. В  области трансплантации 
органов микроРНК-терапия исследуется в целях 
улучшения выживаемости реципиентов, сокращения 
риска отторжения и ишемически-реперфузионного 
повреждения трансплантата. В табл. 2 приведены 
примеры использования миметиков и антагонистов 
микроРНК в различных областях медицины, в том 
числе трансплантации солидных органов; показан 
их терапевтический эффект.

На сегодняшний день ряд препаратов, действую-
щих на принципе РНК-интерференции, уже одобре-
ны Управлением по контролю за качеством продук-
тов питания и лекарственных средств США (FDA) 
и используются в клинической практике [82], ниже 
приведены международные непатентованные назва-
ния действующих веществ:
–	 рatisiran – для лечения наследственного транс-

тиретинового амилоидоза (одна из цепей РНК 
препарата связывается с молекулой матричной 
РНК, считанной с гена TTR, приводя к угнетению 
синтеза белка транстиретина);

–	 givosiran  – для лечения острой печеночной 
недостаточности (малая интерферирующая 
РНК подавляет производство белка синтазы 
δ-аминолевулиновой кислоты (ALAS1) и участ-
вует в производстве гема, действуя избирательно 
на клетки печени посредством углеводного мар-
кера GalNAc и не попадая в клетки других орга-
нов) [83];

–	 lumasiran – для лечения первичной гипероксалу-
рии 1-го типа (нацелен на печеночный фермент 
гидроксикислотную оксидазу 1, снижает уровень 
оксалатов в моче и плазме крови;

–	 nedosiran – для лечения первичной гипероксалу-
рии 1-го типа (ингибирует активность печеночно-
го фермента лактатдегидрогеназы, участвующего 
в образовании оксалатов);

–	 inclisiran – для лечения первичной гиперхолесте-
ринемии (избирательно влияет на ген, контроли-
рующий выработку белка пропротеинконвертазы 
субтилизина/кексина 9-го типа (PCSK9) в печени, 
усиливая захват циркулирующих липопротеидов 
низкой плотности специфическими рецепторами 
гепатоцитов и снижая их концентрацию в кро-
ви) [84];

–	 vutrisiran – для лечения наследственной и при-
обретенной транстиретиновой амилоидной кар-

Таблица 2
Препараты на основе микроРНК, области их применения и наблюдаемый терапевтический эффект

MiRNA-based therapeutics: applications and observed therapeutic effects
Автор, ссылка Препарат Мишень Применение Эффект

Миметики

Ryu Y. et al. [70] MRX34 miR-34
Лечение рака 

(гепатоцеллюлярная 
карцинома, меланома)

Противоопухолевая активность, 
но испытания приостановлены из-за 

высокой токсичности

Trang P. et al. [71] let-7 
миметики let-7 Лечение рака легких Подавление опухолевого роста 

в доклинических исследованиях

Zhao J.L. et al. [72] miR-125a 
миметики miR-125a Лечение рака Перепрограммирование макрофагов 

в микроокружении опухоли
Ramchandani D et al. 
[73] miR708-NP miR-708 Лечение рака Подавление опухолевого роста 

и метастазирования
Chioccioli M. et al. [74]
Montgomery R.L. et al. 
[75]

Remlarsen, 
MRG-229 miR-29 Лечение фиброза 

печени и легких
Восстановление уровня miR-29 

и снижение фиброза в доклинических 
моделях

Антагонисты

Montgomery R.L. et al. 
[76] аnti-miR-208а miR-208а Лечение сердечной 

недостаточности
Предотвращает патологическое 

ремоделирование сердца и активацию 
Myh7 в ответ на перегрузку давлением

Thum T. et al. [77] аnti-miR-21 miR-21
Лечение сердечно-

сосудистых 
заболеваний и рака

Ингибирование фиброза и улучшение 
сердечной функции в доклинических 

исследованиях
Janssen H.L. et al. [78],
Drury R.E. et al. [79],
Bonneau E. et al. [80]

Миравирсен 
(RG-101) miR-122 Лечение гепатита C Снижение вирусной нагрузки 

у пациентов с HCV

Seto A.G. et al. [81] Cobomarsen 
(MRG-106) miR-155

Лечение кожной 
Т‑клеточной лимфомы 

(CTCL)
Противоопухолевая активность 

на фоне хорошей переносимости
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диомиопатии, транстиретинового амилоидоза с 
полинейропатией (подавляет информационную 
РНК, регулирующую выработку транстиретина, 
снижает уровень белка TTR в сыворотке и умень-
шает количество отложений амилоидных фиб-
рилл).
Специалистами Сибирского государственного 

медицинского университета (СибГМУ) разрабо-
тан уникальный в своем классе препарат на основе 
микроРНК, предназначенный для лечения онкологи-
ческих заболеваний путем ингибирования перехода 
микрометастазов в макрометастазы [85]. Препарат 
успешно прошел доклинические испытания.

Приведенные данные демонстрируют потенциал 
РНК-терапии в лечении различных заболеваний пу-
тем прицельного воздействия на основе РНК-интер-
ференции, что в перспективе может быть направлено 
на решение проблемы отторжения у реципиентов 
солидных органов.

ПРОБЛЕМЫ И ПЕРСПЕКТИВЫ
С каждым годом растет число исследований, 

посвященных регуляции гомеостаза и иммунного 
ответа с помощью микроРНК, однако сохраняется 
существенный пробел в представлениях о вкладе 
отдельных микроРНК в патогенез посттрансплан-
тационных осложнений, что обусловлено рядом 
методологических и технологических трудностей, 
сопровождающих изучение микроРНК. Немногие 
препараты дошли до клинических испытаний, от-
дельные из которых были приостановлены ввиду 
обнаружившейся токсичности препаратов. Ослож-
няет изучение микроРНК и факт их вовлеченности 
в широкий спектр сигнальных путей с взаимным 
влиянием, что создает неоднозначность в определе-
нии мишеней, а значит, и рисков нежелательных со-
путствующих эффектов. В этом контексте актуальны 
дальнейшие исследования по усовершенствованию 
методов адресной доставки препаратов и оптимиза-
ции их дозировки для достижения терапевтической 
эффективности при минимальных побочных эф
фектах.

Геномные технологии открыли возможность для 
поиска новых эффективных биомаркеров патологии 
трансплантированных органов. Растущее количество 
публикаций способствовало формированию больших 
массивов данных, а развитие информационных тех-
нологий создало условия для их системного анализа 
с применением алгоритмов машинного обучения. 
Совершенствование методик интерпретации ре-
зультатов позволило обобщить и проанализировать 
огромные объемы медицинской информации и вы-
делить множество неочевидных закономерностей, 
заслуживающих внимания исследователей для более 
глубокого понимания сложных биологических про-
цессов в организме реципиента [86, 87].

С применением данного подхода в генетическом 
профилировании были разработаны действующие 
панели биомаркеров среди наиболее известных – 
AlloMap (для выявления пациентов высокого риска 
отторжения трансплантированного сердца путем 
анализа уровней экспрессии 11 генов в крови паци-
ентов); AlloSure (тест на донорскую внеклеточную 
ДНК dd-cfDNA, разработанный для мониторинга 
острого клеточного отторжения у реципиентов серд
ца и почки, за счет секвенирования способный вы-
являть 266 однонуклеотидных полиморфизмов для 
точного определения процентной составляющей до-
норских dd-cfDNA); ImmuKnow Cylex (для анализа 
уровня иммуносупрессии у реципиентов трансплан-
тата почки) [88]. Вместе с тем данные платформы 
не получили достаточного внедрения в практику 
трансплантологических центров, что обусловлено 
эффективностью перечисленных тестов лишь в от-
ношении клинически выраженного отторжения и не-
возможностью раннего выявления субклинического 
процесса [89].

Уход от идеи связи одного гена с одной патологи-
ей привел к формированию современной концепции 
молекулярных сетей и их интеграции в организме, 
затрагивающего в том числе и совокупность био-
логических функций молекул микроРНК [90, 91]. 
Вероятно, данный подход с течением времени даст 
возможность ответить на самые сложные вопросы 
трансплантологии.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Эпигенетика  – это динамично развивающаяся 

наука, которая уже прочно вошла в современные 
биотехнологии, медицину и сельское хозяйство. Она 
изучает наследуемые свойства организмов, не свя-
занные с изменениями в последовательности ДНК, 
но опосредованно закодированные в геноме. Эпи-
генетические механизмы, такие как метилирование 
ДНК, модификации гистонов и регуляция с помощью 
микроРНК, играют ключевую роль в контроле экс-
прессии генов, дифференцировке клеток и развитии 
заболеваний. Эта наука открывает новые возможнос-
ти для диагностики и лечения.

Опираясь на результаты проведенного система-
тического анализа литературных данных, опублико-
ванных в российских и международных электронных 
базах данных и посвященных роли эпигенетических 
механизмов в трансплантации солидных органов, 
можно судить о стойкой тенденции всестороннего 
развития данного направления генетики. И хотя бе-
зопасность и эффективность применения микроРНК 
в качестве мишеней для терапии только предстоит 
выяснить, очевидные преимущества циркулирую-
щих молекул в качестве диагностических критериев 
уже не вызывают сомнений. Благодаря стабильности 
содержания в организме пациента и непосредствен-
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ному участию в эпигенетической программе жиз-
ни и функционирования клеток органов и тканей 
микроРНК открывает новые горизонты для понима-
ния эпигенетической детерминированности потен-
циальных реципиентов и доноров органов к тем или 
иным исходам трансплантации, а значит – перспектив 
эффективной таргетной терапии для реципиентов.
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