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Резюме
Введение. Секвенирование нового поколения (NGS) – это молекулярный подход, способный обеспечить клинициста комплексной 
информацией о молекулярном профиле пациента, что является важной частью эффективного применения таргетной терапии. 
Цель. Оценить частоту встречаемости опухолевых соматических мутаций при немелкоклеточном раке легкого (НМРЛ) 
в выборке российских пациентов с НМРЛ для последующей оптимизации диагностики и персонализации тактики лечения.
Материалы и методы. В исследование вошли результаты тестирования методом NGS когорты из 1 400 пациентов с НМРЛ 
в период с 17.03.2023 по 22.07.2024. В реализации многоцентрового исследования приняли участие ряд других клиник 
страны. Использовались панели с различными вариантами определения возможных генетических нарушений. Проведен 
анализ частоты встречаемости различных нарушений в зависимости от панели, клинических характеристик пациентов 
с учетом географического и этнографического разнообразия регионов страны. 
Результаты. Наиболее часто мутации обнаруживались в генах KRAS (17,9%), EGFR (15,8%) и среди никогда не куривших 
женщин. Частота выявленных редких мутаций, таких как RET, MET и NTRK, соответствует литературным данным и свидетель-
ствует в пользу необходимости расширения группы пациентов, тестируемых на данные нарушения. Но и среди курильщиков 
встречались делеция 19-го экзона EGFR (12,7%) и KRAS G12C (16,4%). Полученные результаты подчеркивают недостаточный 
объем существующего объема тестирования, в т. ч. из-за отсутствия определения ко-мутаций и первично-резистентных 
мутаций, но в то же время демонстрируют возможные различия при использовании различных диагностических панелей.
Выводы. Внедрение NGS в систему общественного здравоохранения позволяет более персонифицировано подойти к выбо-
ру тактики лечения пациентов. Полученные данные могут быть использованы в предсказательных моделях по оптимизации 
распределения лекарственных препаратов. 

Ключевые слова: немелкоклеточный рак легкого, молекулярная диагностика, секвенирование нового поколения, NGS, 
реальная клиническая практика, система управления качеством
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ВВЕДЕНИЕ

Открытие прогностических биомаркеров, определяю-
щих прогноз заболевания и тактику лечения, произвело 
революцию в лечении распространенного немелкокле-
точного рака легкого (НМРЛ). Исчерпывающая молеку-
лярная характеристика заболевания позволяет выстроить 
правильную тактику лечения пациента, предсказывать кли-
ническое течение, влиять на исход заболевания и более 
эффективно использовать ресурсы системы здравоохране-
ния. Важность этого знания нашла отражение в современ-
ных клинических рекомендациях всех ведущих между-
народных сообществ  [1–5]. Стандартная молекулярная 
диагностика для пациентов с диссеминированным НМРЛ 
в России включает в  себя возмещаемые государством 
в рамках обязательного медицинского страхования (ОМС) 
тесты на изменения в генах EGFR, ALK, BRAF и ROS-1 [5, 6]. 
Выявление генетических сигнатур вне представленного 
списка связано с целым рядом нерешенных вопросов, но 
является важным для целого ряда пациентов. Внедрение 
расширенного молекулярного тестирования может значи-
тельно увеличить возможности лечения и рационального 
использования лекарственных препаратов для пациентов 
в условиях ограниченного финансирования. 

Секвенирование нового поколения (NGS) – это мо-
лекулярный подход, способный обеспечить клинициста 

комплексной информацией о молекулярном профиле па-
циента. Данный подход с успехом применяется в ряде 
нозологий, таких как рак молочной железы, рак эндо-
метрия, колоректальный рак. Тщательно отобранные ко-
роткие панели входят в систему ОМС. Для НМРЛ актуаль-
ность разработки такой панели представляется крайне 
важной. Увеличение количества данных о редких мутаци-
ях и ко-мутациях, новые опции лечения увеличивают по-
требность в более глубоком понимании биологии опухоли 
каждого пациента. В этом контексте возникает потреб-
ность в переоценке минимальной панели генов, подле-
жащих обязательному тестированию [7]. Недавно списки 
этих обязательных генов были составлены различными 
ассоциациями [8–11]. 

Кроме того, в 2023 г. Европейское общество медицин-
ской онкологии (ESMO) представило Шкалу возможно-
сти клинического применения молекулярных мишеней 
(ESCAT), которая представляет собой структуру класси-
фикации молекулярных мишеней в  соответствии с  их 
значимостью в качестве маркеров для отбора пациен-
тов для таргетной терапии, основанной на клинических 
данных [12–14]. Например, наивысшим уровнем дока-
зательности, уровнем IA, было бы проведение проспек-
тивных рандомизированных исследований, показываю
щих, что у  пациентов с  этой конкретной действенной 
мутацией лечение препаратом X приведет к улучшению 
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Abstract
Introduction. Next-generation sequencing (NGS) is a molecular approach that can provide clinicians with comprehensive 
information about a patient’s molecular profile, which is an important aspect of the effective application of targeted therapy. 
Aim. To assess the frequency of tumor somatic mutations in non-small cell lung cancer (NSCLC) in a cohort of Russian patients 
to subsequently optimize diagnostics and personalize treatment strategies. 
Materials and methods. The study included the results of NGS testing from a cohort of 1.400 NSCLC patients between March 17, 2023, 
and July 22, 2024. Several other clinics across the country participated in this multicenter study. Panels with various options for iden-
tifying potential genetic alterations were used. An analysis of the frequency of various alterations was conducted based on the panel 
used, clinical characteristics of the patients, considering the geographical and ethnographic diversity of the regions in the country.
Results. Mutations were most frequently found in the KRAS (17.9%) and EGFR (15.8%) genes, particularly among never-smoker wom-
en. The frequency of rare mutations such as RET, MET, and NTRK corresponds to literature data and underscores the need to expand 
the group of patients being tested for these alterations. However, deletions in exon 19 of EGFR (12.7%) and KRAS G12C (16.4%) 
were also found among smokers. The results highlight the inadequate scope of existing testing, partly due to the lack of co-mutation 
assessment and primary resistance mutations, while also demonstrating possible differences when using various diagnostic panels.
Conclusion. The implementation of NGS in public health systems allows for a more personalized approach to selecting treat-
ment strategies for patients. The data obtained can be used in predictive models to optimize drug distribution.

Keywords: non-small cell lung cancer, molecular diagnostics, next-generation sequencing, NGS, real clinical practice, quality 
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выживаемости. В свою очередь, уровень IV свидетель-
ствует о недостаточном количестве данных для принятия 
клинического решения. Результаты клинических иссле-
дований, таких как ADAURA и KEYNOTE-799, расширили 
потребность в молекулярно-генетическом тестировании 
EGFR и ALK с поздних до ранних стадий НМРЛ [15, 16].

В этом исследовании мы стремимся оценить потенци-
альную потребность и эффективность внедрения секве-
нирования следующего поколения (NGS) в рутинную ди-
агностику в рамках системы обязательного медицинского 
страхования. Национальное общество онкопульмоноло-
гов (НООП) совместно с Российским обществом клини-
ческой онкологии (RUSSCO) провели исследование об-
разцов пациентов НМРЛ в рутинной практике. Помощь 
в организации и проведении данного исследования осу-
ществляли компании AstraZeneca, Pfizer, Roche, Novartis 
и Johnson & Johnson.

В исследованной когорте из 1 400 пациентов удалось 
сформировать молекулярный профиль заболевания, ха-
рактерный для жителей РФ, в зависимости от пола и ста-
туса курения, а  также выявить наиболее характерные 
варианты молекулярных изменений. Наши результаты под-
тверждают необходимость использования NGS в качестве 
молекулярного диагностического инструмента в клиниче-
ской рутине государственной модели здравоохранения 
для улучшения результатов лечения пациентов с НМРЛ 
и оптимизации распределения лекарственных средств.

Цель – оценить частоту встречаемости опухолевых со-
матических мутаций при НМРЛ в выборке российских па-
циентов с НМРЛ для последующей оптимизации диагно-
стики и персонализации тактики лечения.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Характеристика группы
В  ходе исследования было выполнено тестирова-

ние парафиновых блоков 1 400 пациентов с диагнозом 
«НМРЛ». Для участия в программе в качестве референс-
ных центров было выбрано 5 диагностических лаборато-
рий в различных регионах страны. В число центров во-
шли: ФГБУ НМИЦ онкологии им. Н.Н. Блохина, ГБУЗ «МГОД 
62 ДЗМ», ФГБУН «Институт химической биологии и фунда-
ментальной медицины» Сибирского отделения РАН, ГБУЗ 
«МНПЦЛИ ДЗМ», многопрофильная клиника «Геномед». 
Образцы для исследования предоставили 111 центров из 
8 федеральных округов. Таким образом, удалось соста-
вить представление о молекулярно-генетическом статусе 
пациентов с учетом географического и этнографического 
разнообразия регионов. Эпидемиологические и клинико-
патологические характеристики всех пациентов представ-
лены в табл. 1. Образцы, содержащие не менее 150 опу-
холевых клеток и 10% опухоли, считались пригодными для 
молекулярного анализа. Настоящее исследование было 
одобрено Министерством здравоохранения России, от 
всех пациентов было получено письменное информиро-
ванное согласие на сбор и обработку данных. Исследова-
ние проводилось в соответствии с Декларацией прав че-
ловека и Хельсинской конференцией.

За период с 17.03.2023 по 22.07.2024 были собра-
ны данные о результатах тестирования 1 400 пациентов. 
В случае если материал не подходил для тестирования, 
тест исключался из базы данных. 

 Таблица 1. Эпидемиологическая и клинико-патологическая 
характеристика отобранных пациентов (n = 1400)

 Table 1. Epidemiological and clinical-pathological charac-
teristics of the selected patients (n = 1400)

Характеристика Пациенты

Возраст, медиана (диапазон) 66
(24–95)

Пол, n (%)

Мужской 784 (56,0)

Женский 616 (44,0)

История курения, n (%)

Никогда 581 (41,5)

Бывший курильщик 141 (10,1)

Текущий курильщик 290 (20,7)

Статус курения неизвестен 388 (27,7)

Гистологический вариант, n (%)

Аденокарцинома 1302 (93,0)

Плоскоклеточный 51 (3,6)

Неплоскоклеточный, отличный от аденокарциномы 17 (1,2)

НМРЛ без уточнения 12 (0,9)

Смешанный 9 (0,6)

Неизвестно 5 (0,4)

Крупноклеточный 4 (0,3)

Стадия, n (%)

IV 811 (57,9)

III 541 (38,6)

II 29 (2,1)

I 19 (1,4)

Распространенность процесса, n (%)

Метастатический 808 (57,7)

Нерезектабельный 308 (22,0)

Резектабельный 128 (9,1)

Метастатический после проведенного лечения 110 (7,9)

Неизвестно 46 (3,3)

Вид исследуемого материала, n (%)

Операционный материал 706 (50,4)

Биопсийный материал 680 (48,6)

Неизвестно 14 (1,0)
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Использование панелей тестирования
Наиболее часто, в  49,6%  случаев, тестирование 

выполнялось с использованием панели ДНК/РНК Parseq 
OncoScope NSCLC Solution. Реже использовались панели 
KAPA HyperPETE LC Fusion Panel/KAPA HyperChoice (Roche 
Diagnostic) (21,6%), MiniSeq Mid Output Kit (300-cycles) 
FC-420–1004  (10,7%), Invitae/Archer (FusionPlex Lung 
v2 panel) (9,3%).

В представленных лабораториях использовались па-
нели с различными вариантами определения возможных 
генетических нарушений. Данные различия послужили ос-
нованием для изолированного подсчета выявленных на-
рушений. Краткие характеристики каждой из генетиче-
ских панелей представлены в табл. 2.

Все ДНК-панели включали возможность определения 
мутаций в генах EGFR, BRAF, ERBB2 (HER2), KRAS. Мутации 
в генах NRAS, MET, PIK3CA входили в панели трех лабора-
торий из пяти представленных.

Для РНК-панелей обязательный набор включал выяв-
ление транслокаций и перестроек в генах ALK, MET, NRG1, 
NTRK 1–3, RET, ROS1.

Таким образом, все панели позволяли в полном объ-
еме получить информацию о наиболее востребованных 
генетических сигнатурах с точки зрения их клиническо-
го применения.

Три из пяти использованных панелей позволяли уточ-
нить статус ко-мутаций, таких как TP53, STK11. С учетом их 
возрастающей клинической значимости этим данным бу-
дет посвящен отдельный обзор и обсуждение. В данном 
обзоре мы коснемся лишь общих данных.

РЕЗУЛЬТАТЫ 

Молекулярные изменения, обнаруженные с помощью 
секвенирования следующего поколения

По состоянию на 22.07.2024 успешно выполнено те-
стирование 1 400 образцов. У 665 (47,5%) пациентов по 
результатам тестирования выявлено генетическое собы-
тие, а у 735 (52,5%) таких событий не выявлено (рис. 1). 
У четверти пациентов выявлены генетические нарушение 
1-й категории значимости по шкале ESCAT [14]. 

Наиболее часто мутации происходили в  генах 
KRAS (17,9%), за ним следовали EGFR (15,8%), ERBB2 (2,2%) 
и BRAF (1,9%). Наиболее распространенными обнаружен-
ными транскриптами слияния были слияния генов с уча-
стием MET (3,4%), ALK (2,2%), RET (1,4%) и ROS1(1,2%). 

Полученные данные подчеркивают важность тести-
рования пациентом с НМРЛ в объеме, предписанном 
существующими клиническими рекомендациями. В то 
же время стандартный объем тестирования является не-
достаточным, упуская из вида такие важные генетиче-
ские события, как мутации в гене KRAS.

Частота выявления TP53  и  STK11  оказалась ниже 
ожидаемого, что связано с  ограничением на опреде-
ление ко-мутаций в большинстве панелей. Тем не ме-
нее до 21%  мутаций в  гене EGFR сопровождались 
мутацией гена TP53. В сочетании с геном KRAS этот пока-
затель возрастал до 31%. Сочетание 3 мутаций, таких как 

KRAS + STK11+ KEAP, отмечено в 7% случаев, а KRAS + 
TP53 + STK11 – в 3,5% случаев.

Мутация в гене EGFR является одним из наиболее изу-
ченных вариантов нарушений. В последние годы все боль-
ший интерес у клиницистов вызывают редкие варианты 
данной мутации, первичная резистентность к таргетной 
терапии и возможность рационального подбора препа-
ратов [17]. В исследованной подгруппе частота встречае-
мости коррелировала с литературными данными для ев-
ропейской популяции, но варьировала в зависимости от 
лаборатории (рис. 2). 

Наиболее часто встречались делеции 19-го экзона 
(97 пациентов, 44%) и мутации 21-го экзона (81 паци-
ент; 36%). Стоит отметить, что мутация в 20-м экзоне гена 
EGFR достигала 13,7%. Данный вариант генетического на-
рушения представляет серьезный интерес для клиници-
стов и исследователей.

Отдельные интересные подгруппы составляют пациен-
ты с сочетанием нескольких мутаций в различных экзонах 
гена EGFR и сочетанием EGFR + ТР53. Вторичные мутации 
отмечены у 13 пациентов (5,8%).

Сочетание EGFR + ТР53 достигает 21% среди всех на-
рушений в гене EGFR. Варианты сочетания с различными 
экзонами представлены на рис. 3.

Наличие мутации в гене KRAS не только позволяет оста-
новить диагностический поиск на ранних этапах тести-
рования, но имеет невероятный клинический потенциал. 

 Таблица 2. Сравнительные характеристики и количество 
выполненных тестов в референсных лабораториях 

 Table 2. Comparative characteristics and number of tests 
performed in the reference laboratories

Лаборатория Количество 
генов (ДНК)

Количество 
генов (РНК)

Выполнено 
тестов TP53 STK11

МНПЦЛИ ДЗМ 34 17 319 (24,1%) да да

МГОД 62 ДЗМ 8 12 578 (43,6%) да нет

НМИЦ Блохина 8 12 137 (10,3%) да нет

ИХБФМ 6 8 156 (11,8%) да нет

Геномед 5 12 136 (10,3%) нет нет

 Рисунок 1. Распределение генетических нарушений в иссле-
дованной подгруппе (n = 1400)

 Figure 1. Distribution of genetic disorders in the examined 
subgroup (n = 1400)
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Возможность предсказания потенциального ответа на им-
мунотерапию как на одну из самых дорогостоящих опций 
лечения нашла свое отражение практически во всех совре-
менных клинических исследованиях [18]. Влияние ко-мута-
ций, таких как STK11, KEAP1, распространяется не только 
на потенциальную эффективность лечения, но и во многом 
предопределяет прогноз жизни пациентов [19].

В  исследованной подгруппе мутация в  гене KRAS 
встретилась у 250 пациентов (17,9%). Вариант KRAS G12C 
встречался в 33% случаев, что подчеркивает его распро-
страненность и потенциальное влияние на выбор тера-
певтических стратегий. Эти результаты отражают необхо-
димость регулярного тестирования на мутации KRAS для 
оптимизации лечения и улучшения прогноза пациентов. 
Распределение частоты выявления в зависимости от ла-
боратории представлены на рис. 4. Как видно из представ-
ленного графика, в зависимости от используемой панели 
и других особенностей лаборатории частота может варьи-
роваться от 16 до 21%. Это важно учитывать при принятии 
клинических решений.

Выявление транслокаций в  генах ALK и  ROS1  со-
ответствовало литературным данным. На наш взгляд, 

отдельный интерес представляет выявление редких пе-
рестроек, таких как RET, MET, NTRK. Именно эти вариан-
ты нарушений имеют чрезвычайное влияние на прогноз 
жизни пациента, но не входят в стандартные панели те-
стирования. Нам удалось выявить 20 пациентов (1,4%) 
с изменением в гене RET и 5 пациентов – в NTRK. Знания 
о данных сигнатурах на момент начала лечения позволи-
ло бы избежать неэффективных и дорогостоящих опций 
лечения, таких как иммунотерапия, и значимо улучшить 
результаты лечения.

Клинико-патологические взаимосвязи с молекулярны-
ми изменениями

Как и ожидалось, наиболее характерными ассоциация-
ми молекулярных изменений с клинико-патологическими 
признаками оказались пол и  статус курения. Мутации 
в гене EGFR, мутации ERBB2, слияния ALK и RET в 3 раза 
чаще ассоциировались с женским полом, тогда как мута-
ции гена KRAS и NTRK преобладали у мужчин. Более того, 
мутации в гене KRAS в 2 раза чаще встречались у быв-
ших или нынешних курильщиков, тогда как мутации EGFR, 
ERBB2, транслокация ALK, слияния ROS1, RET и MET пре-
обладали у никогда не куривших пациентов (рис. 5). 

Среди курильщиков чаще встречались делеция 19-го 
экзона EGFR (12,7%) и KRAS G12C (16,4%).

Что касается возраста на момент постановки диагноза, 
пациенты с METEx14 были значительно старше (в сред-
нем 74,5 года), чем те, у кого не было этого молекулярно-
го изменения (в среднем 62,6 года) (табл. 3). Наименьший 
возраст, в среднем 56,5 года, демонстрировали пациенты 
с транслокациями ALK и NTRK. По данным гистологии су-
щественных различий не наблюдалось.

Все таргетируемые мутации и транслокации наиболее 
часто выявлялись у пациентов с распространенной стади-
ей болезни. Следует отметить, что к участию в тестирова-
нии допускались пациенты с распространенной стадией 
болезни, что нашло свое отражение в полученных резуль-
татах. Но уже при I–II у 5–6% пациентов выявлялись кли-
нически значимые мутации. У пациентов с NTRK, ROS1, 
EGFR и MET наблюдалась тенденция к большей частоте 
встречаемости при III стадии.

 Рисунок 2. Частота встречаемости мутации в гене EGFR
 Figure 2. Frequency of EGFR mutation

А – частота встречаемости в различных экзонах; В – изменение частоты встречаемости в зависимости от лаборатории.
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 Рисунок 3. Распределение EGFR + ТР53 между частыми 
и редкими вариантами генетических нарушений

 Figure 3. Distribution of EGFR + TP53 between common 
and rare variants of genetic disorders
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С каждым годом появляется все больше данных о ре-
зультатах исследований, демонстрирующих результаты те-
стирования методом секвенирования нового поколения 
(NGS) пациентов с НМРЛ в различных странах.

NGS быстро зарекомендовал себя как основную стра-
тегию молекулярного тестирования для поздних стадий 
НМРЛ благодаря своей способности оценивать различ-
ные молекулярные изменения при минимальных тре-
бованиях к образцу. Однако внедрение NGS в рутинную 
молекулярную диагностику в  системе общественно-
го здравоохранения все еще остается нерешенной про-
блемой [20, 21]. В этой статье мы показываем роль NGS, 
а также его влияние на клиническое ведение пациен-
тов в рамках программы обязательного медицинского 
страхования. Определение оптимальной панели NGS для 
НМРЛ является важной проблемой с учетом клинических 
особенностей нозологии.

Клинико-патологические характеристики вошед-
ших в  анализ пациентов показывают, что наша ра-
бота является репрезентативной для реальной кли-
нической практики, отражает реальную потребность 

 Таблица 3. Распределение по возрасту, гистологическому 
подтипу и стадии заболевания

 Table 3. Distribution by age, histological subtype and 
disease stage

Мутация
Возраст,  
медиана  

(диапазон)
Гистология, n (%) Ранний 

рак
Диссеминиро-

ванный

KRAS  
(n = 250)

66  
(40–90)

Аденокарцинома, 
240 (96,0) 6 (2,4) 244 (97,6)

EGFR  
(n = 221)

66  
(31–87)

Аденокарцинома, 
219 (99,1) 11 (5,0) 210 (95,0)

MET  
(n = 47)

74,5  
(59–90)

Аденокарцинома, 
46 (99,0) 3 (6,4) 45 (95,7)

ALK  
(n = 45)

56  
(31–82)

Аденокарцинома, 
45 (100,0) 1 (2,2) 44 (97,8)

ERBB2  
(n = 30)

66,5  
(48–85)

Аденокарцинома 
30(100,0) 3(10,0) 27(90,0)

BRAF  
(n = 28)

67,5  
(52–75)

Аденокарцинома, 
26 (92,9) 2 (7,1) 26 (92,9)

RET  
(n = 20)

64  
(39–80)

Аденокарцинома, 
19 (99,0) - 20 (100,0)

ROS1  
(n = 16)

62  
(38–79)

Аденокарцинома, 
16 (100,0) - 16 (100,0)

NTRK  
(n = 6)

57  
(54–64)

Аденокарцинома, 
3 (50,0) - 6 (100,0)

 Рисунок 4. Частота выявления мутаций в гене KRAS в зависимости от лаборатории
 Figure 4. Frequency of identification of KRAS mutations according to the laboratory

0%

5%

10%

15%

20%

25%

18,517,9
20,1

16

21,2

16,3

ГеномедНМИЦ БлохинаИХБФМ62 городская
больница ДЗМ

МНПЦЛИ ДЗМ Общая частота 

0

55

110

165

220

275

34

7 8 4 1 1 1

66

21
4 8 4 3 1

75

133

32 26 18 12 9 6

221

250

45 47
30

20 16
6

NTRKROS1RETERBB2METALKEGFRKRAS

0%

1%

2%

3%

4%

5%

6%

7%

8%
7

5,6

EGFR редкие +TP53EGFR частые + TP53

0%

5%

10%

15%

20%
17,8

15,8 15,1 15

19,3

15,5

ГеномедНМИЦ
Блохина

ИХБФМ62 городская
больница ДЗМ

МНПЦЛИ
ДЗМ 

Общая
частота 

6%

14%

44%

36%

0,5%
1,4%

1,2%
3,2%

1,9%
2,2%

3,4%

15,8%

17,9%

52,5%

KRAS

 Рисунок 5. Частота встречаемости генетических нарушений в зависимости от статуса курения 
 Figure 5. Frequency of genetic disorders according to the smoking status

0%

5%

10%

15%

20%

25%

18,517,9
20,1

16

21,2

16,3

ГеномедНМИЦ БлохинаИХБФМ62 городская
больница ДЗМ

МНПЦЛИ ДЗМ Общая частота 

0

55

110

165

220

275

34

7 8 4 1 1 1

66

21
4 8 4 3 1

75

133

32 26 18 12 9 6

221

250

45 47
30

20 16
6

NTRKROS1RETERBB2METALKEGFRKRAS

0%

1%

2%

3%

4%

5%

6%

7%

8%
7

5,6

EGFR редкие +TP53EGFR частые + TP53

0%

5%

10%

15%

20%
17,8

15,8 15,1 15

19,3

15,5

ГеномедНМИЦ
Блохина

ИХБФМ62 городская
больница ДЗМ

МНПЦЛИ
ДЗМ 

Общая
частота 

6%

14%

44%

36%

0,5%
1,4%

1,2%
3,2%

1,9%
2,2%

3,4%

15,8%

17,9%

52,5%

 Всего  Не курили  Курильщики  Курили ранее  Неизвестно



110 МЕДИЦИНСКИЙ СОВЕТ 2024;18(21):104–112

О
ри

ги
на

ль
ны

е 
ис

сл
ед

ов
ан

ия

в молекулярно-генетическом тестировании. Частота мо-
лекулярных изменений в нашей когорте согласуется с та-
ковой в ранее опубликованных исследованиях [21–24]. 
Мы также обнаружили значительные различия в моле-
кулярном профиле в зависимости от пола и статуса ку-
рения. Вместе с тем расширение тестирования позволит 
лучше понимать портрет пациента, т. к. существующие 
знания, например о статусе курения, могут быть непол-
ными либо искаженными. Понимание генетических раз-
личий аденокарциномы у мужчин и женщин позволяет 
более прицельно подходить к выбору тактики лечения, 
планированию объема необходимых лекарственных пре-
паратов с учетом соотношения мужчин и женщин в по-
пуляции. Как сообщалось ранее, мутации EGFR и транс-
крипты слияния ALK преобладали у женщин [25, 26], в то 
время как мутации NTRK, KRAS были значительно связа-
ны с пациентами мужского пола [27]. Важным аспектом 
является стадия заболевания.

Анализ данных выявил значительное разнообразие 
генетических мутаций, включая как распространенные, 
так и редкие варианты. Учитывая, что редкие мутации 
могут быть связаны с резистентностью к стандартным 

методам лечения, их идентификация становится крити-
чески важной для персонализированного подхода к те-
рапии НМРЛ.

ВЫВОДЫ

Формирование портрета пациента, его клинико-
патологических характеристик становится важным зве-
ном для понимания перспектив применения новых моле-
кул в различных подгруппах пациентов.

Одним из ключевых выводов является необходимость 
расширения панелей тестирования для более точного опре-
деления редких мутаций и ко-мутаций, которые могут ока-
зывать влияние на выбор терапии и прогноз заболевания.

Расширение панелей тестирования позволит не толь-
ко улучшить диагностику, но и  повысить эффектив-
ность лечения, что подтверждается рядом исследований, 
подчеркивающих важность учета редких мутаций в клини-
ческой практике [28–30]. �
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