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	 Длинные некодирующие РНК (lncRNAs) являются большой группой некодирующих 
РНК (ncRNAs) длиной более 200 нуклеотидов. LncRNAs, как факторы регуляции, 
играют важную роль в сложных клеточных процессах, таких как апоптоз, рост, диф-
ференцировка, пролиферация и т.д. В последнее время результаты многих исследо-
ваний показали также их существенную роль в канцерогенезе. Эндогенные lncRNAs 
могут секретироваться опухолевыми клетками в биологические жидкости человека в 
виде микровезикул, экзосом или белковых комплексов, образуя тем самым циркули-
рующие lncRNAs, которые не деградируют под воздействием РНК и находятся в ста-
бильном состоянии. По сравнению с традиционными биомаркерами, как белки, цир-
кулирующие lncRNAs имеют ряд преимуществ, которые позволят их рассмотреть в 
качестве новых потенциальных биомаркеров при различных заболеваниях. Была за-
мечена аберрантная экспрессия lncRNAs у больных раком. В этом контексте эндоген-
ные lncRNAs могут регулировать основные характеристики раковых клеток, контро-
лируя экспрессию онкогенов, связанных с их супрессивными и онкогенными функ-
циями. Следовательно, циркулирующие lncRNAs могут быть отличными биомарке-
рами и при раковых заболеваниях. Знания молекулярных механизмов, с помощью ко-
торых lncRNAs способствуют развитию рака, улучшит наше понимание в этиологии, 
и откроют горизонты для разработки новых биомаркеров. В данной работе рассмо-
трены текущие знания об изменении профиля экспрессии циркулирующих lncRNAs 
при раке, а также методы их обнаружения. 
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	 Long non-coding RNAs (lncRNAs) are a large group of non-coding RNAs (ncRNAs) which 
are more than 200 nucleotides in length. LncRNAs, as regulation factors, show an important 
role in complex cellular processes, such as apoptosis, growth, differentiation, proliferation, etc. 
Recently, the results of many studies have also shown their significant role in carcinogenesis. 
Endogenous lncRNAs are known to be secreted by tumor cells in human biological fluids 
in the form of microvesicles, exosomes, or protein complexes, thereby forming circulating 
lncRNAs that do not degrade under the influence of RNases and are in a stable state. Compared 
with traditional biomarkers, as proteins circulating lncRNA have several advantages that will 
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allow to consider circulating lncRNA as a new potential biomarker for various diseases. 
Aberrant expression of lncRNAs was observed in cancer patients. In this context, endogenous 
lncRNAs can regulate the main characteristics of cancer cells, controlling the expression 
of oncogenes associated with their suppressive and oncogenic functions. Consequently, 
circulating lncRNAs can be excellent biomarkers for cancer. Knowledge of the molecular 
mechanisms by which lncRNAs contribute to the development of cancer will improve our 
understanding of etiology, and open up horizons for the development of new biomarkers. In 
this paper, we will analyze current knowledge about the change in the expression profile of 
circulating lncRNAs in cancer, as well as methods for their detection.
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Введение
Длинные некодирующие РНК (lncRNAs) являют-

ся большой группой некодирующих РНК (ncRNAs) 
и классифицируются как транскрипты длиной 200 
нуклеотидов [1]. Они транскрибируются РНК-
полимеразой II и контролируются транскрипцион-
ными активаторами комплекса SWI / SNF. Большин-
ство генерируемых транскриптов lncRNA сращива-
ют, закрывают и полиаденилируют аналогично мо-
лекулам мРНК. lncRNAs представляют собой боль-
шую (> 80%) гетерогенную группу ncRNAs, причем 
их экспрессия зависит от тканевого и клеточного кон-
текста [2]. После открытия HNA и XIST lncRNAs в 
1990-х годах, lncRNAs per se первоначально рассма-
тривались как транскрипционный шум практически 
без функции [3]. Однако после идентификации в ка-
честве класса молекул РНК в 2002 году последующие 
исследования выявили важность и незаменимость 
lncRNA в различных клеточных процессах, включая 
транскрипцию, внутриклеточную транспортировку и 
ремоделирование хромосом [4]. Кроме того, lncRNAs, 
функционирующие как регуляторные факторы, были 
определены для нескольких сложных клеточных про-
цессов, таких как гибель клеток, рост, дифференциа-
ция; установление идентичности, контролируя апоп-
тоз, эпигенетическую регуляцию, геномный имприн-
тинг (отпечатывание), альтернативное сращивание, 
регуляцию экспрессии генов на посттранскрипцион-
ном уровне, модификацию хроматина [5]. lncRNAs 
могут присутствовать практически во всех клеточ-
ных компартментах [6]. Однако многие lncRNAs 
были идентифицированы в ядре и цитоплазме кле-
ток [7, 8]. При помощи вторичных структур, таких 
как stem loops, hairpins, в результате посттранскрип-
ционных модификаций, lncRNAs взаимодействуют с 
белками и хроматином [4]. lncRNAs можно сортиро-
вать в зависимости от их структуры, последователь-

ности, функции, локализации, метаболизма и взаи-
модействия с белок-кодирующими генами или други-
ми элементами ДНК [9]. Недавно Wang и др. клас-
сифицировали различные типы lncRNAs в зависимо-
сти от их геномного положения, влияния на после-
довательности ДНК, механизма функционирования 
и механизма нацеливания [10]. Кроме того, lncRNAs 
можно классифицировать по нескольким категориям, 
включая чувствительные lncRNAs, антисмысловые 
(antisense) lncRNAs, двунаправленные lncRNAs, ин-
тронные lncRNAs, интергенные lncRNAs, промотор-
ассоциированные lncRNAs и нетранслируемые обла-
сти – (UTR-) связанные с lncRNAs [7, 8]. Кроме того, 
для создания сложных данных из нескольких типов 
экспериментов в эту структуру требуется разработка 
усовершенствованных инструментов, выявляющих 
ассоциации между кодированием и некодированием 
транскриптов. Ассоциация lncRNAs в канцерогене-
зе наблюдалась из-за их дифференциальной экспрес-
сии в опухолях по сравнению с нормальными тканя-
ми [10]. H19, MALAT1 и PCA3 являются высоко экс-
прессированными в опухолях lncRNAs, которые были 
охарактеризованы до появления технологий секвени-
рования следующего поколения [11]. Было продемон-
стрировано, что опухолегенез в основном является 
результатом эктопической экспрессии lncRNA [12]. 
lncRNAs регулируют несколько онкогенов и генов-
супрессоров опухолей, которые контролируют проли-
ферацию, апоптоз, ангиогенез, инвазию, миграцию и 
метастазирование опухолевых клеток на транскрип-
ционном и посттранскрипционном уровне [13]. Кро-
ме того, lncRNA-опосредованная регуляция ремоде-
лирования хроматина имеет важное значение для це-
лостности ядерной структуры [5]. В последние годы 
методы последовательного и высокопроизводитель-
ного секвенирования нового поколения позволили 
добиться значительного прорыва в идентификации и 
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характеристике lncRNA. Это привело к постоянному 
увеличению количества данных, объясняющих дере-
гулированные lncRNAs, связанное с развитием раз-
личных типов рака [14]. В этой статье кратко рассмо-
трим циркулирующие lncRNAs и методы их обнару-
жения. 

Особенности IncRNA 
и методS их анализа
Ранняя диагностика раковых заболеваний приво-

дит к более эффективной терапии, в результате чего 
увеличивается продолжительность и качество жизни 
пациентов. Поэтому поиск надежных и точных био-
маркеров для ранней диагностики и прогнозирова-
ния, а также мониторинга реакции на терапию яв-
ляется острой проблемой и по сей день. Изучение 
молекул ДНК или РНК для использования в каче-
стве потенциальных биомаркеров не является инно-
вационным, и, к сожалению, до сих пор не примени-
мо в клинической практике. Обнаружение аберрант-
ной или дисрегулированной экспрессии эндогенных 
lncRNAs в образцах клеток и тканей, а также цир-
кулирующих lncRNAs в биологических жидкостях 
организма человека является выполнимой задачей 
в наши дни с использованием различных методов 
[15]. Белки как биомаркеры являются чувствитель-
ными индикаторами нормальных биологических, па-
тогенных процессов, включая онкологию, или реак-
цией на конкретное вмешательство или терапию. Но 
белки уступают lncRNAs по нескольким причинам: 
циркулирующие lncRNAs находятся в очень ста-
бильном состоянии во многих жидкостях организ-
ма; обладают высокой чувствительностью и специ-
фичностью по отношению к определенной патоло-
гии, включая рак; lncRNAs могут быть обнаружены 
на ранних стадиях заболевания еще до проявления 
экспрессии белков; lncRNAs играют роль практиче-
ски во всех клеточных функциях [15, 16]. Идеаль-
ный биомаркер должен быть простым для обнару-
жения из различных источников, требуя простой ме-
тодологии измерения. Однако в случае циркулиру-
ющих lncRNAs возникают некоторые проблемы, не-
обходимость решения которых является важным во-
просом еще до внедрения их в клиническую работу. 
Считается, что хороший биомаркер должен быть до-
ступным и легко получен из множества видов биоло-
гических жидкостей человека. lncRNAs присутству-
ют во всех клетках, периферической цельной крови, 
сыворотке, плазме, слюне, моче, цереброспинальной 
жидкости [17, 18], но не все lncRNAs присутствуют 
в каждом типе биологического материала. Напри-
мер, Tang и др. наблюдали присутствие HOTAIR, 
HULC, MALAT1, MEG-3, NEAT-1 и UCA1 в клет-
ках плоскоклеточного рака ротовой полости, но в 
слюне обнаруживались только HOTAIR и MALAT1 

[19]. Важное значение имеет стабильность биомар-
керов в среде. Предполагается, что lncRNAs менее 
стабильны в биологических жидкостях и легче под-
вержены деградированию РНКазами, чем циркули-
рующие микроРНК (miRNAs), причиной тому явля-
ется длина нуклеотидов. Однако Kraus и др. пока-
зали, что некоторые lncRNAs более устойчивы, чем 
микроРНК [20]. Другие также указали, что более 
стабильны интрагенические и цис-антисмысловые 
lncRNAs (период полувыведения более 16 часов) от 
числа большинства lncRNAs, которые были полу-
чены от интронов [19, 21]. Конкретный период по-
лувыведения lncRNA зависит не только от его ме-
ста кодирования в модификациях генома, но также 
от субклеточной локализации и функции [21]. Более 
того, присутствие некоторых lncRNAs в жидкостях 
организма, таких как плазма крови и резистентность 
их к воздействию РНКаз и инкубации в течение ночи 
при комнатной температуре, подтверждает высо-
кую стабильность этих транскриптов [22]. С другой 
стороны, анализ как белок-кодирующих РНК, так и 
lncRNAs, экстрагированных из фиксированных фор-
малином парафинов различных тканей (FFPE), за-
труднен из-за их низкой стабильности [23]. 

Следующий вопрос касается стандартизации ме-
тода изоляции РНК из образцов. Существуют недо-
статки конкретных методов отбора и хранения мате-
риалов. Можно сравнить раковую ткань с контроль-
ными здоровыми образцами тканей от одного и того 
же пациента или с образцами здоровых доноров без 
онкологии в анамнезе. По нашему мнению, образ-
цы здоровых тканей от исследуемых пациентов с ра-
ком не являются лучшими эталонами для стандарти-
зации из-за риска получения ложных результатов от 
воспалительного процесса. Также отсутствуют эта-
лонные методы изоляции РНК, включая циркули-
рующие lncRNAs. Эндогенные lncRNAs из тканей 
и клеточных культур обычно экстрагируют, исполь-
зуя стандартные методы для изоляции РНК на осно-
ве классических методов, как TRIzol или более но-
вых, основанных на колоночной системе с диокси-
дом кремния. Метод изоляции, по-видимому, не вли-
яет на результаты определения количества lncRNA, 
но нет доступных данных, поддерживающих это 
утверждение. Однако подход на основе колонок, 
по-видимому, лучше, чем экстракция с TRIzol, осо-
бенно в случае экстракции РНК из биологических 
жидкостей организма [24]. Для циркулирующих 
lncRNAs выбор вида образца, их обработка, а также 
наличие клеток крови, в случае с плазмой или сы-
вороткой, влияют на процесс подготовки образца и 
дальнейшие результаты. Из-за коагуляции и гемоли-
за клетки крови высвобождают эндогенные lncRNAs 
в плазму или сыворотку, влияя на результаты [24]. 
Однако использование этих специальных трубок для 
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сбора крови может свести к минимуму уровень фо-
новой РНК и исключить ложные результаты при ко-
личественной оценке [25]. Другим очень важным 
вопросом является определение качества и количе-
ства циркулирующих lncRNAs. С помощью спектро-
фотометра NanoDrop-2000 можно определить коли-
чественные и качественные показатели тотальной 
РНК, но мы можем ориентироваться по ним и для 
lncRNA. Биологические жидкости в отличие от кле-
точных культур имеют очень низкие концентрации 
РНК в пределах 15-100 нг/мкл. Таким образом, ко-
личественное и качественное определение тоталь-
ной РНК из биологических жидкостей с такими по-
казателями, как 260/280 или 260/230 с использовани-
ем спектрофотометра Nanodrop-2000, часто являет-
ся неточным. Например, показатели 260/280 должны 
равняться 2 нм, где это показатель содержания бел-
ка; показатели 260/230 должны равняться 1,8-2,2 нм, 
где это показатель содержания сахаридов. Эти пока-
затели значительно ниже у тотальной РНК из био-
логических жидкостей [26]. Также в обнаружении 
lncRNA следует рассмотреть количественную оцен-
ку и определение транскрипционной активности 
гена lncRNA (метилирование). Существует много 
методов для их определения: иммунопреципитация 
lncRNA; гибридизация lncRNA in-situ; анализ Au-
NP (основанный на наночастицах); анализ вестерн - 
блоттинга lncRNA; секвенирование РНК (RNA-Seq); 
микрочипы (microarray); широко используемый в ре-
альном времени метод ПЦР (qRT-PCR) или более но-
вая разработка – цифровая ПЦР (ddPCR). Выбор над-
лежащего метода анализа зависит от вида исследова-
ния (скрининга или специфического обнаружения), 
типа источника материала и затрат. Наиболее распро-
страненными методами исследования lncRNA явля-
ются анализы гибридизации, особенно qRT-PCR. До-
ступная платформа для измерения уровня экспрессии 
циркулирующих lncRNAs qRT-PCR позволяет прове-
сти простое и быстрое исследование нескольких де-
сятков целей на основе Ct анализа (cycler threshold) за 
один цикл. Микрочипы могут проверить уровень экс-
прессии более 30 000 lncRNAs без сложных методов 
биоинформатики в отличие от секвенирования нового 
поколения (Next-generation sequencing, NGS) [27]. Бо-
лее того, эксперименты с микрочипами, по-видимому, 
менее точны, в отличие от работы с qRT-PCR. К тому 
же, работа с микрочипами или NGS является дорого-
стоящей. Простота выполнения и низкая стоимость, 
а также доступность наборов определения количе-
ства lncRNA с четко определенным рабочим процес-
сом, по-видимому, делает qRT-PCR “золотым стан-
дартом” профилирования уровня экспрессии молекул 
РНК, включая циркулирующие lncRNAs. Метод qRT-
PCR, используемый в исследованиях с циркулирую- 
щими lncRNAs, основан на использовании зондов-

красителей, таких как SYBR-Green и TaqMan. Анализ 
qRT-PCR требует правильного выбора метода синте-
за кДНК на платформе ПЦР обратной транскрипции 
(RT-PCR) и правильных генов для стандартизации 
раковых образцов. Стандартных методов обратной 
транскрипции lncRNA нет. Некоторые lncRNAs име-
ют эндогенные поли (A)-хвосты(poly(A)-tails), дру-
гие же не обладают этими элементами. Более того, 
большинство lncRNA присутствует в низких количе-
ствах копий, и это затрудняет количественное опре-
деление с помощью обычных методов. Эти lncRNAs 
требуют добавления олигонуклеотидных праймеров 
(олиго (dT) primers) перед синтезом кДНК. Этот под-
ход позволяет повысить специфичность и чувстви-
тельность количественной оценки lncRNA [28]. Од-
нако в большинстве исследований кДНК получают с 
использованием наборов (kit), уже содержащих сме-
си олиго (dT) и случайных гексамерных праймеров 
(random primers). Использование правильного кон-
трольного гена для нормализации (reference gene) 
по-прежнему проблематично в измерении уровня 
экспрессии циркулирующих lncRNAs с использо-
ванием qRT-PCR. С отсутствием таких генов, боль-
шинство исследований с циркулирующими lncRNAs 
основаны на U6 (RNU6B). Все это может повли-
ять на конечный результат исследования. Пробле-
мы с нормализацией наблюдались в случае иссле-
дований уровня экспрессии с циркулирующими ми-
кроРНК. Малые ядрышковые РНК(SnoRNAs), такие 
как RNU6B, используемые в качестве нормализации 
для циркулирующих микроРНК, имеют проявления 
низкой экспрессии за счет нестабильности в биоло-
гических жидкостях. Эта ситуация предполагает, что 
надлежащая нормализация является важным шагом 
в представлении и сравнении данных. Следует так-
же проверить, нуждаются ли в специфических генах 
для нормализации как эндогенных, так и циркули-
рующих lncRNAs в различных типах тканей. Напри-
мер, имеются специфические контрольные гены при 
исследованиях эндогенных lncRNAs, которые подхо-
дят только для исследований ткани мозга. Некото-
рые могут быть применены как универсальные гены 
при профилировании экспрессии lncRNA в различ-
ных типах глиом и нормальных тканей. Таким об-
разом, следует проверить, есть ли необходимость в 
различных типах контрольных генов для специфи-
чески связанных lncRNAs со злокачественными опу-
холями, такими как рак. В своей работе Fang и др. 
проверили 16 различных контрольных генов в от-
ношении раковых, метастазирующих и нормальных 
клеток (таких как ACTB, TUBA3, KALPHA1, GAPDH 
или B2M); например, ACTB был выбран в качестве 
наилучшего контрольного гена для MALAT1 [28]. 
До сих пор открытым вопросом является нормали-
зация циркулирующих lncRNAs. Dong и др. подтвер-
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дили полезность ACTB, GAPDH, HPRT, 18S РНК, 
CYC и GUSB в качестве контрольных генов для нор-
мализации в сыворотке здоровых и больных раком, 
и ACTB был выбран как лучший контрольный ген. 
Более того, ACTB стабилен после изменения темпе-
ратуры в образцах сыворотки [29]. Несмотря на мно-
гочисленные проблемы с методами профилирования 
экспрессии, циркулирующие lncRNAs при надлежа-
щих лабораторных условиях, по-видимому, являют-
ся хорошими кандидатами в качестве биомаркеров 
раковых заболеваний, и это заключение подтвержда-
ется многими исследованиями. 

Циркулирующие IncRNAs
как биомаркеры рака
Экспрессия lncRNAs сильно связана с развити-

ем различных опухолей и может быть обнаружена в 
жидкостях организма пациента при нескольких ти-
пах рака. Что касается их участия в развитии злока-
чественных новообразований, то по сравнению с нор-
мальными тканями, lncRNAs обычно делятся на он-
когенные или опухолевые супрессоры, которые по-
вышают или понижают уровень экспрессии генов со-
ответственно. Для нескольких из lncRNAs уже было 
продемонстрировано, что они могут быть эффектив-
но использованы в качестве диагностических и про-
гностических биомаркеров рака в клинической прак-
тике. PCA3 недавно был одобрен как специфический 
биомаркер в моче при раке предстательной железы. 
Эта lncRNA обеспечивает лучшую чувствительность 
и специфичность по сравнению с широко используе-
мым анализом крови на ПСА, главным образом, из-
за значительно более высокой экспрессии в раковых 
клетках предстательной железы [30-33]. Мета-анализ 
нескольких исследований определил достоверность 
уровней PCA3 в образцах мочи для диагностики рака 
предстательной железы с суммарной чувствительно-
стью 62% и спецификой 75%. PCA3 также имеет про-
гностическую ценность для рака предстательной же-
лезы, поскольку его экспрессия прямо взаимосвязана 
с агрессивностью опухоли [34, 35]. 

Было обнаружено, что HOTAIR высоко экспрес-
сируется в образцах слюны пациентов с плоскокле-
точной карциномой ротовой полости. Поскольку 
для пациентов с метастазами были определены бо-
лее высокие уровни экспрессии HOTAIR в клетках, 
эта lncRNA является «серьезным кандидатом» на ди-
агностику метастатического рака полости рта. Кро-
ме того, была определена связь между повышен-
ным уровнем HOTAIR в клетках и низким прогно-
зом с более высокой смертностью у пациентов с ко-
лоректальным раком. Уровни экспрессии HOTAIR 
также могут прогнозировать время выживания паци-
ентов. Таким образом, HOTAIR представляет собой 
эффективный отрицательный прогностический био-

маркер при колоректальном раке в образцах крови 
[36]. HULC может быть обнаружен в плазме и клет-
ках периферической крови и значительно экспресси-
руется у пациентов с гепатоцеллюлярной карцино-
мой, что делает его новым биомаркером рака пече-
ни. HULC, обнаруженный в крови, также был пред-
ложен в качестве диагностического биомаркера рака 
желудка [37]. MALAT1 представляет собой перспек-
тивный диагностический биомаркер, обнаруживае-
мый в крови, для эффективного выявления рака лег-
ких. Одно исследование показало повышенные уров-
ни экспрессии MALAT1 в цельной крови пациентов 
с метастатическим раком легкого [38]. 

Из-за относительно низкой экспрессии и низкой 
чувствительности обнаружения (чувствительность 
56%, показатель 96%) при диагностике немелкокле-
точного рака легкого (НМРЛ), MALAT1 не считает-
ся подходящим в качестве независимого биомарке-
ра для диагностики рака легких, его следует скорее 
использовать в качестве дополнительного биомарке-
ра [39]. В дополнение к раку легких MALAT1 зареко-
мендовал себя как биомаркер с повышенной экспрес-
сией, обнаруженный в плазме и моче пациентов с ра-
ком предстательной железы, с чувствительностью и 
спецификой 58,6 и 84,8% соответственно. MALAT1 
также помог предсказать результаты биопсии пред-
стательной железы [40]. Повышенные экспрессирую-
щие профили H19 были определены в образцах плаз-
мы пациентов с раком желудка. H19 обладает боль-
шим потенциалом в качестве перспективного биомар-
кера из-за его высокой диагностической ценности для 
обнаружения рака желудка (чувствительность 82,9%, 
удельный вес 72,9%). Он  эффективнее при диагно-
стике рака желудка на ранней стадии, чем обычные 
биомаркеры, такие как CEA и CA199, с чувствитель-
ностью 85,5%, специфичностью 80,1%. В недавнем 
исследовании были продемонстрированы механизмы 
регуляции Linc00974 и KRT19 в клетках при гепато-
целлюлярной карциноме. Обнаружено, что снижение 
экспрессии Linc00974 in vitro ингибировало проли-
ферацию и инвазию раковых клеток путем активации 
апоптоза и остановки клеточного цикла, который был 
подтвержден in vivo. Кроме того, была идентифици-
рована miR-642 в качестве конкурирующей эндоген-
ной РНК (ceRNA), регулируемой Linc00974 и KRT19. 
Повышение экспрессии Linc00974 приводит к гипо-
метилированию ДНК, который в свою очередь инду-
цирует повышение активности KRT19 и, в результа-
те, активацию сигнальных путей Notch и TGF-бета. 
Notch известен как онкоген с анти-апоптическими 
свойствами в различных злокачественных опухо-
лях, включая гепатоцеллюлярную карциному. Кроме 
того, после хирургической резекции гепатоцеллюляр-
ной карциномы уровни экспрессии циркулирующего 
Linc00974 в плазме значительно уменьшились. 
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Комбинированный анализ Linc00974F-1 с 
CYFRA21-1 показал, что они представляет собой 
фракцию KRT19 в плазме, который является биомар-
кером рака легких и может быть эффективным при 
прогнозировании роста метастазов при гепатоцеллю-
лярной карциноме [41]. Также имеются данные о диа-
гностической эффективности комбинаций микроРНК 
и MALAT1 в качестве биомаркеров при немелкокле-
точном раке легкого (НМРЛ). Используя qRT-PCR, 
оценивался профиль экспрессии 11 микроРНК и 
MALAT1 в сыворотке 36 здоровых людей и 36 паци-
ентов с НМРЛ. Исследователи показали изменение 
экспрессии 3 микроРНК (miR-1254, miR-485-5p, miR 
-574-5p) и MALAT1 [42].

Выводы и перспективы
lncRNAs являются относительно большой и гете-

рогенной группой некодирующих РНК и считаются 
подходящими диагностическими и прогностически-
ми биомаркерами при раке. В последние годы цир-
кулирующие lncRNAs оказались чрезвычайно цен-
ными при выявлении различных типов рака. Их ис-
пользование в качестве биомаркеров удобно тем, что 
они могут быть выделены из биологических жидко-
стей быстро и неинвазивно у онкологических паци-
ентов, учитывая их стабильность и защищенность от 
деградирования РНКазами. Их можно обнаружить 
в образцах крови, плазмы, сыворотки, мочи, слю-
ны и желудочного сока, используя множество плат-
форм, таких как qRT-PCR, микрочипы и секвенирова-
ние (RNA-seq). Поскольку концентрация циркулиру-
ющих lncRNAs обильна в различных жидкостях ор-
ганизма, в основном в зависимости от типа рака, ди-
агноз и прогноз рака в настоящее время зависят от 
сочетания смежных биомаркеров, таких как целевые 
lncRNAs и ранее установленные биомаркеры. Неко-
торые циркулирующие lncRNAs уже зарекомендова-
ли себя как перспективные биомаркеры, в будущем 
нас ожидает еще больше исследований и открытий в 
этом направлении.
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