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MikroRNA-d (miRNA-d) on
viikesed mittekodeerivad RNA-
molekulid, mis reguleerivad geeni-
ekspressiooni. miRNA-d on olulised
vdhibioloogias, sest nad mojutavad
rakkude paljunemist, programmee-
ritud rakusurma ehk apoptoosi ja
diferentseerumist. Giinekoloogi-
listes vihkkasvajates, nagu muna-
sarja-, emakakaela- ja endomeet-
riumivihk, toimivad miRNA-d nii
onkogeensete kui ka kasvajat pars-
sivate molekulidena, avaldades mdju
haiguse progresseerumisele ja ravi

tulemuslikkusele. Tdnu oma stabiil-
susele kehavedelikes on miRNA-d
potentsiaalsed mitteinvasiivsed vahi
tuvastamise biomarkerid.
Endometrioos on krooniline
glinekoloogiline haigus, mida iseloo-
mustab emaka limaskestaga sarnase
koe kasv viljaspool emakat, milles
on sarnaselt vihiga toimunud meta-
boolsed ja hormonaalsed muutused.
Need protsessid pohjustavad valu,
viljatust ja kdrgenenud véhiriski.
Geeniekspressiooni regulatsiooni
moistmine nii vahi kui ka endo-
metrioosi puhul aitab tuvastada
uusi biomarkereid ja ravi sihtmarke.
Uuringus kasutati integree-
ritud oomika-lihenemisi, et uurida
miRNA-de rolli vdahi algkoe klas-
sifitseerimises ja endometrioosis.
Kasutades masindppe mudeleid ja
erinevaid suurandmestikke (vdahige-
noomi atlas - The Cancer Genome
Atlas ehk TCGA ja Gene Expres-
sion Omnibus ehk GEO), saavutati
miRNA-de ekspressioonimustri
alusel 14 erineva vahituiiibi klas-
sifitseerimisel ligi 99% tédpsus.
Tulemuste kédttesaadavuse lihtsus-
tamiseks tootati vdlja interaktiivne
R Shiny rakendus ExplORRNet, mis
vdimaldab visualiseerida miRNA -
mRNA (messenger RNA) - IncRNA

(long noncoding RNA) vorgustikke,
teha staadiumispetsiifilisi analiitise
ning uurida tsirkuleerivaid miRNA
biomarkereid giinekoloogiliste
vdhkide ja rinnavdhi korral. Vilja
tootatud rakendus toetab ka elule-
musanaliilisi ja signaaliradade
funktsionaalsete uuringute tege-
mist, aidates avastada uusi potent-
siaalseid biomarkereid.

Endometrioosikollete ja endo-
meetriumi koe tiksikraku RNA
sekveneerimine voimaldas maérata
nende kudede rakulise koostise.
Transkriptoomi analiilis tuvastas
kollete stroomarakkudes, perivas-
kulaarsetes ja endoteelirakkudes
vihirakkudele omase Warburgi
efektiga sarnase metaboolse timber-
korralduse. Endomeetriumi ja muna-
sarja endometrioomi koe vordluses
ilmnes héiritud menstruaaltsiikli
siinkroonsus, mis kinnitab, et
kolded on molekulaarsel tasemel
endomeetriumist erinevad ja seda
tuleb biomarkerite otsingutel
arvesse votta.

Kokkuvottes réhutab see uuring
miRNA-de ekspressioonil péhineva
viahi klassifitseerimise diagnostilist
potentsiaali ja laiendab arusaama
endometrioosi patogeneesist.
Bioinformaatika vahendite arenda-
mine edendab andmete t6husamat
analiiisi ning aitab kaasa tappis-
meditsiini arengule onkoloogias ja
reproduktiivmeditsiinis.
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