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Annotatsiya: Butun dunyo boʻylab katta intellektual va moliyaviy sa’y-

harakatlarga qaramay, hozirgi vaqtda saratonni noinvaziv boʻlgan erta aniqlash uchun 

mos keladigan qonga asoslangan biomarkerlar mavjud emas. Kasallikning 

tarqalishini nazorat qilish va omon qolish imkoniyatlarini oshirish uchun erta tashxis 

qoʻyish juda muhimdir. 
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USE OF MICRORNAS IN EARLY DIAGNOSIS OF CANCER 

 

Abstract: Despite great intellectual and financial efforts around the world, there 

are currently no blood-based biomarkers suitable for non-invasive early detection of 

cancer. Early diagnosis is important to control the spread of the disease and increase 

survival. 
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Yaqinda oʻsimliklarda ham, hayvonlarda ham mikroRNKlar (miRNKlar) deb 

nomlangan global gen regulyatorlarining yangi sinfi aniqlandi. Toʻplangan dalillar 

saraton kasalligida miRNKlarning ahamiyatini koʻrsatadi. Saratonda haddan tashqari 

koʻp boʻlgan miRNKlar onkogen sifatida ishlashi mumkin va normal toʻqimalarda 

oʻsimtani bostiruvchi faollikka ega boʻlgan miRNKlar saraton kasalligida past 

tartibga solinishi ilmiy isbotini topmoqda[1]. Agar biz, maqsadli miRNKlarni 
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aniqlash usulini ishlab chiqadigan boʻlsak, oʻsma hujayralarini erta proliferatsiya 

davrida aniqlash va tashxislashga erishamiz. 

Saraton biologiyasini tushunishda, shuningdek, yangi maqsadli davolash 

usullarini ishlab chiqishda katta yutuqlarga erishilgan boʻlsa-da, takomillashtirilgan 

erta tashxis va skrining testlarini ishlab chiqishdagi muvaffaqiyatlar yetarli emas. Bu 

koʻpchilik saraton kasalliklarini ilgʻor bosqichlarda tashxislash, oʻz vaqtida 

davolashni kechiktirishga olib keladi. Erta saraton yoki prekursor lezyonlari boʻlgan 

bemorlarni aniqlashga qodir boʻlgan maxsus molekulyar oʻzgarishlarni izlash 

boʻyicha qizgʻin tadqiqotlar olib borilmoqda. Turli xil saraton kasalliklarida miRNK 

ifodasi ma’lumotlari saraton hujayralari normal hujayralar bilan solishtirganda turli 

xil miRNK profillariga ega ekanligini koʻrsatadi, bu esa saraton kasalligida 

miRNKlarning ulkan diagnostik va terapevtik salohiyatini ta’kidlaydi. 

MiRNKlarning ushbu noyob xususiyatlari ularni klinik diagnostika uchun, 

shuningdek, kelajakda individual bemorlarga shaxsiy yordam koʻrsatish uchun juda 

foydali potentsial agentlarga aylantiradi.  

MikroRNKlar (miRNKlar), nomidan koʻrinib turibdiki, genlar ifodasini 

tartibga soluvchi, uzunligi taxminan 19-25 ta nukleotid boʻlgan kichik bir zanjirli 

RNK molekulalari. Birinchi mikroRNK 1993-yilda Li va boshqalar tomonidan 

Caenorhabditis elegans dumaloq qurtida aniqlangan[2]. 

Turli xil klonlash va bioinformatika tadqiqotlari bashorat qilishlaricha, inson 

genomida 1000 tagacha miRNK boʻlishi mumkin va hozirgi kunga qadar 706 ta 

miRNK miRBase roʻyxatiga kiritilgan[3-4]. 

Soʻnggi bir necha yil ichida mikroRNK (miRNK) va saraton boʻyicha 

tadqiqotlar katta sahnaga chiqdi. MiRNKlar profilini yaratish  keng tarqalgan va 

hozirda turli xil saraton kasalliklari boʻyicha koʻplab miRNKlar haqida ma’lumotlari 

mavjud. MiRNKni ifodalash saraton turi, bosqichi va boshqa klinik oʻzgaruvchilar 

bilan bogʻlash mumkin, shuning uchun miRNK profilini saraton tashxisi va prognozi 

uchun vosita sifatida ishlatish mumkin. MiRNK ekspresyon tahlillari, shuningdek, 

miRNKlarning onkogen (yoki oʻsimtani bostiruvchi) rollari olimlar tomonidan taklif 

qilinmoqda. MiRNKlar saraton biologiyasining proliferatsiya, apoptoz, invaziya, 
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metastaz va angiogenez kabi deyarli barcha jihatlarida rol oʻynaydi. Saraton 

kasalliklarida koʻplab miRNKlar tartibga solinmaganligini, ammo hali qoʻshimcha 

oʻrganilmaganligini hisobga olsak, koʻproq miRNKlar saraton etiologiyasi va 

rivojlanishida ishtirokchilar sifatida paydo boʻlishi kutilmoqda. MiRNKlar saratonni 

davolash uchun vosita sifatida ham muhokama qilinadi. 

Organimzdagi har qanday biologik materialdan miRNKlarni aniqlash mumkin. 

Hozirgi kunda, biomateriallarda mikroRNKlarni aniqlash usullariga DNK mikroarray 

tahlili (microarray analysis), real vaqtda polimeraza zanjiri reaktsiyasi (RT-PCR) va 

keyingi avlod sekvensiyasi (Next-generation sequencing) kiradi. Hozirda miRNK 

ekspressiyasini oʻrganish uchun ishlatilishi mumkin boʻlgan bir qator keyingi avlod 

sekvensiya platformalari mavjud. Bugungi kunga kelib, keyingi avlod sekvensiyasi, 

miRNK ketma-ketligi va noma’lum miRNKlarni oʻrganishning eng aniq usuli 

hisoblanadi. 

MiRNKlar kashf qilingani hali koʻp vaqt boʻlmagan boʻlsada, hozirda fanga 

inson organizmida aniqlangan normal va patologik miRNKlar fanga ma’lum. Ilmiy 

izlanishlar natijasida aniqlangan, hsa-let-7a deb nomlangan miRNK, koʻkrak bezi 

saratoni bilan kasallangan bemorlar qonida topilishi oʻz isbotini topgan[5]. Lekin bu 

miRNK faqatgina koʻkrak bezi saratoniga xos boʻlib qolmasdan, bir vaqtning oʻzida 

boshqa saraton kasalliklarida ham aniqlandi (oʻpka raki, tuxumdon xavfli oʻsmasi va 

hk) [6]. Boshqa bir aniqlangan miRNK esa faqatgina koʻkrak bezi saratoniga xos 

boʻlib chiqdi (hsa-miR-355) [7].  

Bu natijalardan xulosa qilib, aniqlangan miRNKlarni ikkita katta guruhga 

boʻlishimiz mumkin: umumiy va maxsus. Biz umumiy miRNKlarni biologik 

materiallardan aniqlashimiz, saraton haqida oʻylashimizga asos boʻladi. Xususiy 

miRNKlar aniqlashimiz esa, saratonning aynan qaysi turi ekanligini bizga izohlab 

beradi.  
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