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Мышиные опухолевые ксенотрансплантаты (полученных от пациента) (PDX) или опу-
холевые клеточные линии широко используются в качестве моделей для изучения различ-
ных биологических и доклинических аспектов рака. Тем не менее, анализ их профилей
РНК и ДНК является сложной задачей, потому что они содержат данные не только от
привитой раковой опухоли человека, но и от мышиного хозяина. Считывания мышино-
го происхождения приводят к ложным срабатываниям при анализе мутаций образцов
ДНК и неясным уровням экспрессии генов при секвенировании РНК. (По данным при-
чинам наблюдается проблема в типировании мутаций при секвенировании генетического
материала). Несмотря на эту огромную популярность, анализ последовательности РНК
или ДНК из образцов ксенотрансплантата опухоли и образцов PDX является сложным:
данные последовательности содержат не только ДНК и РНК из трансплантированных
опухолевых клеток человека, но также и из мыши, главным образом из-за инфильтрации
стромальных клеток.

Около полусотни образцов опухолей были подсажены в мышей, и получены ксенограф-
ты. Из исходных образцов (срезы опухолей), а также из соответствующих им мышиных
ксенографтов была выделена ДНК, и было проведено секвенирование для каждой исход-
ной опухоли и каждого ксенографта. Данные секвенирования были обработаны и класси-
фицированы в общую таблицу, которые имеют потенциальную значимость при обработке
мышиных ксенографтов. С использованием собранных исторических данных была прове-
дена дифференцировка мутаций на 3 группы: здоровые ткани человека и мыши, а также
опухолевые образцы. В качестве инструмента был использован язык программирования
«R».

Нами был проведен анализ данных ксенографтов. В результате нами разработан алго-
ритм дифференцировки мутаций раковых опухолей при культивации в мышиных ксено-
графтах.
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