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INTEGRATIIVSED OOMIKA-MEETODID ENDOMEETRIUMI 
PATOLOOGIATE ANALÜÜSIMISEKS JA VÄHI 
KL A SSIFITSEERIMISEKS

31. oktoobril 2025 kaitses Ankita 
Sunil Lawarde arstiteaduse filosoo-
fiadoktori väitekirja „Integratiivsed 
oomika meetodid endomeetriumi 
patoloogiate analüüsimiseks ja vähi 
klassifitseerimiseks“ (Integrative 
omics approaches for analyz ing 
endometrial pathologies and cancer 
classification).

Väitekirja juhendajad olid bioin-
formaat ika teadur Vijayachitra 
Modhukur Tartu Ülikooli kliinilise 
meditsiini instituudi naistekliini-
kust ja reproduktiivse genoomika 
professor Andres Salumets Tartu 
Ülikooli kliinilise meditsiini insti-
tuudi naistekliinikust. Oponeeris 
professor Anagha Joshi Bergeni 
Ülikoolist.

M i k roR NA-d (m i R NA-d )  on 
väikesed mittekodeerivad RNA-
molekulid, mis reguleerivad geeni-
ekspressiooni. miRNA-d on olulised 
vähibioloogias, sest nad mõjutavad 
rakkude paljunemist, programmee-
ritud rakusurma ehk apoptoosi ja 
diferentseerumist. Günekoloogi-
listes vähkkasvajates, nagu muna-
sarja-, emakakaela- ja endomeet-
riumivähk, toimivad miRNA-d nii 
onkogeensete kui ka kasvajat pärs-
sivate molekulidena, avaldades mõju 
haiguse progresseerumisele ja ravi 

tulemuslikkusele. Tänu oma stabiil-
susele kehavedelikes on miRNA-d 
potentsiaalsed mitteinvasiivsed vähi 
tuvastamise biomarkerid.

Endometrioos on krooni l ine 
günekoloogiline haigus, mida iseloo-
mustab emaka limaskestaga sarnase 
koe kasv väljaspool emakat, milles 
on sarnaselt vähiga toimunud meta-
boolsed ja hormonaalsed muutused. 
Need protsessid põhjustavad valu, 
viljatust ja kõrgenenud vähiriski. 
Geeniekspressiooni regulatsiooni 
mõistmine nii vähi kui ka endo-
metrioosi puhul aitab tuvastada 
uusi biomarkereid ja ravi sihtmärke. 

Uur ingus kasutat i integree-
ritud oomika-lähenemisi, et uurida 
miRNA-de rolli vähi algkoe klas-
sifitseerimises ja endometrioosis. 
Kasutades masinõppe mudeleid ja 
erinevaid suurandmestikke (vähige-
noomi atlas – The Cancer Genome 
Atlas ehk TCGA ja Gene Expres-
sion Omnibus ehk GEO), saavutati 
miRNA-de ekspressioonimustr i 
alusel 14 erineva vähitüübi klas-
si f itseer imisel l ig i 99% täpsus. 
Tulemuste kättesaadavuse lihtsus-
tamiseks töötati välja interaktiivne 
R Shiny rakendus ExplORRNet, mis 
võimaldab visualiseerida miRNA – 
mRNA (messenger RNA) – lncRNA 

(long noncoding RNA) võrgustikke, 
teha staadiumispetsiifilisi analüüse 
ning uurida tsirkuleerivaid miRNA 
biomarkereid günekoloogi l i ste 
vähkide ja rinnavähi korral. Välja 
töötatud rakendus toetab ka elule-
musana lüüsi ja s ignaa l i radade 
funktsionaalsete uuringute tege-
mist, aidates avastada uusi potent-
siaalseid biomarkereid. 

Endometrioosikollete ja endo-
meetr iumi koe üksikraku RNA 
sekveneerimine võimaldas määrata 
nende kudede rakulise koostise. 
Transkriptoomi analüüs tuvastas 
kollete stroomarakkudes, perivas-
kulaarsetes ja endoteelirakkudes 
vähirakkudele omase Warburgi 
efektiga sarnase metaboolse ümber-
korralduse. Endomeetriumi ja muna-
sarja endometrioomi koe võrdluses 
ilmnes häiritud menstruaaltsükli 
sünkroonsus, mis k inn itab, et 
kolded on molekulaarsel tasemel 
endomeetriumist erinevad ja seda 
tu leb biomarker ite ots ing utel 
arvesse võtta. 

Kokkuvõttes rõhutab see uuring 
miRNA-de ekspressioonil põhineva 
vähi klassifitseerimise diagnostilist 
potentsiaali ja laiendab arusaama 
endomet r ioos i  patogenees i s t . 
Bioinformaatika vahendite arenda-
mine edendab andmete tõhusamat 
analüüsi ning aitab kaasa täppis-
meditsiini arengule onkoloogias ja 
reproduktiivmeditsiinis.


