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Для эффективной борьбы с раком необходимо понимать генетические мутации,

которые являются драйверами развития опухоли, делая её более агрессивной или

устойчивой к терапевтическому воздействию. Первичные опухоли с известным

неблагоприятным прогнозом и раком с неэффективной первоначальной терапией или с

низкой вероятностью излечения (рак высокого риска) являются субъектами

персонализированного молекулярного профилирования. Соединение молекулярной

характеристики опухоли с клинической картиной - персональная онкогенетика - может

обосновать ответ на лечение, предложить возможные варианты терапии, направленные

на подавление конкретного генетического драйвера, или определить неэффективную

терапию для конкретного случая.

Биоинформатический анализ данных секвенирования ДНК (из опухоли и крови) и

РНК (только из опухоли) позволяет провести молекулярное профилирование опухоли,

включая уникальные однонуклеотидные полиморфизмы, структурную вариацию,

вариацию числа копий генов, эпигенетический профиль и уровень экспрессии генов.

Анализ генома опухоли объединяет клинически значимые геномные события,

обнаруженные в опухоли. Подробная информация об этих событиях связана с

терапевтическими, биологическими, прогностическими и диагностическими

доказательствами. Полученный молекулярный профиль опухоли может быть использован

для нахождения новых терапевтических целей или более точного выбора известных

терапевтических средств. Все эти меры направлены на совершенствование курса

лечения, который улучшит выживаемость и качество жизни больных раком.
