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ТРАНСКРИПТОМИКА ЕДИНИЧНЫХ КЛЕТОК 
В ИССЛЕДОВАНИИ РАКА ПРОСТАТЫ
Акрамова Э.Р., Шарифьянова Ю.В., Гайнуллина Д.Х., 
Шмелькова П.Н., Калимуллина Л.И., Павлов В.Н., Еникеева К.И.
ФГБОУ ВО «Башкирский государственный медицинский университет» Министерства здравоохранения РФ, 
г. Уфа, Республика Башкортостан, Россия

Резюме. Цель исследования – проанализировать современные достижения в области транскрип-
томных технологий, ориентированных на анализе единичных клеток с акцентом на их применение в 
исследовании опухолевого микроокружения и иммунного ландшафта при раке предстательной желе-
зы (РПЖ). Были проанализированы научные базы данных PubMed, Medline, Web of Science, Embase. 
РПЖ  – злокачественное новообразование, зависящее от гормонов андрогенного происхождения, 
которое поражает мочеполовую систему мужчин. Данные показывают, что у мужчин младше 40 лет 
РПЖ встречается крайне редко, в то время как наибольшее количество случаев наблюдается в воз-
растной группе от 50 до 70 лет. На сегодняшний день РПЖ является одним из наиболее распростра-
ненных онкологических заболеваний среди мужчин и представляет собой одну из основных причин 
смертности от рака. Согласно данным Глобальной онкологической обсерватории (GCO), в 2022 году 
по всему миру было зарегистрировано 1 467 854 новых случая РПЖ, что привело к 397 430 леталь-
ным исходам, связанным с этим заболеванием. РПЖ занимает четвертое место по заболеваемости 
и второе по смертности среди всех онкологических заболеваний у мужчин. В России РПЖ занимает 
вторую позицию по заболеваемости среди всех видов рака у мужчин, с зарегистрированными 52 712 
случаями на 2022 год, и четвертую по смертности, с 14 635 случаями. Глубокое понимание механизмов 
патогенеза и прогрессирования РПЖ имеет ключевое значение для эффективной диагностики и раз-
работки методов лечения. В обзоре представлен анализ транскриптомных техологий в разрешении 
единичных клеток в изучении клеточной гетерогенности при РПЖ. Также подробно представлена 
методология анализа, охарактеризована клеточная гетерогенность при РПЖ, описаны современные 
исследования в области транскриптомики единичных клеток при раке простаты, а также обозначе-
ны перспективные направления применения полученных результатов в клинической практике. Ре-
зультаты исследований в этой области имеют значительный потенциал для использования в качестве 
как прогностических, так и диагностических маркеров опухолевых процессов. Таким образом, работа 
подчеркивает важность изучения клеточной гетерогенности для совершенствования методов диагно-
стики и терапии рака простаты. Технологии исследования транскриптома единичных клеток предо-
ставляют уникальные возможности для углубленного понимания молекулярных и клеточных меха-
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низмов, лежащих в основе иммунного ответа при онкологических заболеваниях. Полученные данные 
могут стать основой для развития новых направлений в фундаментальной иммунологии, разработки 
инновационных терапевтических стратегий и внедрения персонализированного подхода к лечению 
рака простаты, что открывает перспективы для повышения эффективности терапии.

Ключевые слова: рак, простата, транскриптомика, секвенирование, scRNAseq, РНК, ДНК

SINGLE CELL TRANSCRIPTOMICS IN PROSTATE CANCER 
RESEARCH
Akramova E.R., Sharifyanova Yu.V., Gainullina D.Kh., 
Shmelkova P.N., Kalimullina L.I., Pavlov V.N., Enikeeva K.I.
Bashkir State Medical University, Ufa, Republic of Bashkortostan, Russian Federation

Abstract. The objective of our study was to review current advances in transcriptome technologies focused on 
single cell analysis with emphasis on their application in the study of the tumor microenvironment and immune 
landscape in prostate cancer (PCa). PubMed, Medline, Web of Science, and Embase scientific databases were 
analyzed. PCa is an androgen hormone-dependent malignant neoplasm that affects the male genitourinary 
system. Evidence shows that, in men under 40 years of age, PCa is extremely rare, while the highest number of 
cases occurs in the 50 to 70 age group. Today, PCa is one of the most common cancers among men and represents 
one of the leading causes of cancer-related deaths. According to the Global Cancer Observatory (GCO), 
there were 1,467,854 new cases of cancer worldwide in 2022, resulting in 397,430 deaths associated with the 
disease. PCa ranks fourth in terms of incidence and second in terms of mortality among all cancers in men. In 
Russia, PCa ranks second in incidence among all cancers in men, with 52,712 cases registered as of 2022, and 
fourth in mortality, with 14,635 cases. A thorough understanding of the mechanisms of the pathogenesis and 
progression of PCa is key to effective diagnosis and treatment development. This review presents an analysis 
of transcriptome-based techniques in single-cell resolution for studying cellular heterogeneity in PCa. The 
methodology of the analysis is also presented in detail, cellular heterogeneity in PCa is characterized, current 
research in the field of single cell transcriptomics in PCa is described, and promising applications of the results 
in clinical practice are also outlined. The results of research in this area have significant potential for use as both 
prognostic and diagnostic markers of tumor processes. Thus, the work emphasizes the importance of studying 
cellular heterogeneity to improve the methods of PCa diagnostics and therapy. Technologies for studying the 
transcriptome of single cells provide unique opportunities for in-depth understanding of the molecular and 
cellular mechanisms underlying the immune response in cancer. The data obtained may become the basis for 
the development of new directions in fundamental immunology, the development of innovative therapeutic 
strategies and a personalized approach to prostate cancer treatment, which opens prospects for improving the 
efficiency of treatment.

Keywords: cancer, prostate, transcriptomics, sequencing, single-cell RNA, RNA, DNA

Источник финансирования: программа стра-
тегического академического лидерства БГМУ 
«Приоритет-2030».

Введение
На сегодняшний день рак предстательной же-

лезы (РПЖ) является самым распространенным 
злокачественным заболеванием среди мужчин во 
всем мире и одной из основных причин их смерт-
ности от рака  [32]. РПЖ представляет собой 
клинически разнообразное заболевание. У не-
которых пациентов выявляются опухоли низкого 

риска, тогда как у других диагностируется заболе-
вание высокого риска с вероятностью рецидива, 
даже после применения современных методов 
лечения, таких как робот-ассистированная ра-
дикальная простатэктомия (РПЭ), андроген-де-
привационная и лучевая терапии.

Существует необходимость в более глубоком 
понимании и изучении биологии микроокруже-
ния РПЖ [13].

Технологии экспрессии генов на уровне от-
дельных клеток сделали возможным анализ ты-
сяч клеток в одном образце, что позволило глуб-
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же понять гетерогенность опухолевых клеток и 
сложную систему образования микроокружения 
злокачественной опухоли предстательной же
лезы. 

Для установления прогрессии злокачествен-
ной опухоли простаты важно иметь представ-
ление о конкретных типах клеток, образующих 
рак простаты. Решение этой задачи оказалось 
возможным в результате разработки и примене-
ния технологий секвенирования РНК (RNA-seq) 
единичных клеток (scRNA-seq) или отдельных 
ядер  – эффективного инструмента для понима-
ния роли клеток разных типов в прогрессирова-
нии рака простаты. Эти технологии позволяют 
представить распределение клеток конкретного 
типа, анализируя экспрессию генов в контексте 
тканевой структуры или крови. 

Методы и подходы в транскриптомике единич-
ных клеток

РНК-секвенирование единичных клеток вклю
чает несколько этапов [3, 4, 14, 16, 24, 31, 33].

1.	 Получение изолированных отдельных кле-
ток

Изолирование одиночных клеток биоло-
гического образца заключается в разделении 
клеток или их ядер в пространстве. Для этого 
обычно используют клеточные сортера, такие 
как CytoFLEX SRT (США), MACSQuant® Tyto 
(Германия), S3e Cell Sorter  – Bio-Rad (США) от 
различных коммерческих компаний [28, 37] или 
систему 10X Genomics (США), принцип работы 
которой заключается в том, что клетки связыва-
ются по одной с особыми гранулами в специаль-
ном микрофлюидном устройстве, а полученные 
комплексы затем упаковываются в отдельные 
масляные капли для дальнейшего анализа [41].

Также одним из решений изолирования чи-
стых популяций клеток является микродиссек-
ция с лазерным захватом. Этот подход позволяет 
работать с образцами фиксированной ткани или 
культурами фиксированных клеток, используя 
прямую визуализацию под микроскопом  [8]. 
Микроскоп, оснащенный лазером, позволяет 
аккуратно иссекать выбранные участки ткани, 
которые затем собираются в пробирку. Изоли-
рованные фрагменты могут быть использованы 
для дальнейшего анализа, включая исследования 
РНК, ДНК и протеомные исследования.

2.	 Подготовка и амплификация нуклеиновых 
кислот

Состоит из несколько этапов:
1.	 Изолированные единичные клетки под-

вергаются лизису для максимального извлечения 
молекул РНК. 

2.	 Для специфического анализа полиаде-
нилированных мРНК и предотвращения захвата 

рибосомной РНК обычно применяются поли(T)-
праймеры. Анализ неполиаденилированных 
мРНК, как правило, более сложен и требует спе-
циальных протоколов [10, 30]. 

3.	 После этого поли(T)-праймированная 
мРНК преобразуется в комплементарную ДНК 
(кДНК) с использованием обратной транскрип-
тазы. В зависимости от протокола scRNA-seq к 
праймерам для обратной транскрипции могут 
добавляться дополнительные нуклеотидные по-
следовательности, такие как адаптеры для NGS-
платформ, уникальные молекулярные иденти-
фикаторы для точной маркировки отдельных 
молекул мРНК и последовательности, сохраня-
ющие информацию о клеточном происхожде-
нии [17]. 

4.	 Затем небольшие объемы кДНК ампли-
фицируются либо с помощью ПЦР, либо, в неко-
торых случаях, с использованием транскрипции 
in vitro.

5.	 Подготовка библиотек, заключающаяся в 
маркировке нуклеотидным штрих-кодом для со-
хранения информации о клеточном происхожде-
нии [6].

3.	 Высокопроизводительное секвенирование
Следующим этапом после изоляции клеток 

является подготовка РНК к секвенированию.
Этот процесс включает в себя получение 

кДНК и ее расщепление на считываемые фраг-
менты, что похоже на стандартную подготовку 
к NGS-секвенированию, но с некоторыми из-
менениями. Ключевым отличием является необ-
ходимость индивидуальной маркировки каждой 
клетки, так как кДНК всех выделенных клеток 
затем необходимо объединить для достижения 
высокой производительности. Поэтому в каждую 
лунку планшета или на каждую гранулу, исполь-
зуемую в капельной технологии изоляции кле-
ток, добавляют уникальные олигонуклеотидные 
метки, синтезированные комбинаторным мето-
дом. После получения большого объема считы-
ваний фрагментов целевой кДНК, программное 
обеспечение позволяет распознавать подмноже-
ства этих считываний (ридов), относящиеся к 
единичным клеткам [42]. 

4.	 Анализ данных
Данные экспериментов scRNA-seq имеют ряд 

особенностей, которые требуют специальных 
подходов к биоинформатике. 

После проведения предварительной обработ-
ки данных, направленной на извлечение биоло-
гической информации и описание исследуемой 
биологической системы, осуществляется ком-
плексный анализ. Этот анализ включает несколь-
ко ключевых этапов [26]:
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1.	 Кластеризация клеток и построение тра-
екторий дифференцировки  – выявление групп 
клеток на основе схожести их транскриптомных 
профилей и определение путей их дифференци-
ровки в процессе развития. В результате форми-
руются группы клеток, объединенные общими 
паттернами экспрессии генов, что служит ос-
новой для дальнейшего биологического анали-
за  [15, 26]. Кластеризация данных позволяет не 
только идентифицировать уже известные типы 
клеток, характеризующиеся специфическими 
генами-маркерами, но и выявлять новые, ранее 
не описанные клеточные популяции. Этот под-
ход открывает возможности для более глубокого 
понимания клеточного разнообразия и обнару-
жения уникальных биологических особенностей, 
которые могут быть упущены при использовании 
традиционных методов анализа. Кластеризация 
клеток представляет собой один из ключевых 
этапов анализа single cell данных и часто служит 
первым значимым промежуточным результатом. 

Анализ дифференциальной экспрессии ге-
нов – идентификация генов, уровень экспрессии 
которых значимо различается между различными 
клеточными популяциями, что позволяет выя-
вить молекулярные механизмы, лежащие в осно-
ве их функциональных различий. Анализ диффе-
ренциальной экспрессии позволяет выявить, как 
различные клеточные популяции изменяют свою 
транскрипционную активность в ответ на кон-
кретные экспериментальные условия. Это помо-
гает понять молекулярные механизмы, лежащие 
в основе клеточных реакций, и выделить ключе-
вые гены, которые могут играть важную роль в 
этих процессах.

2.	 Исследование межклеточных взаимодей-
ствий – изучение коммуникации между клетка-
ми, включая анализ сигнальных путей и моле-
кулярных сетей, которые регулируют клеточное 
поведение и координацию в системе.

3. Оценка динамики клеточного цикла – мо-
ниторинг изменений в прохождении клетками 
различных фаз клеточного цикла, что позволяет 
понять закономерности пролиферации и диффе-
ренцировки в контексте изучаемой биологиче-
ской системы.

Таким образом, данные подходы не только 
углубляют понимание генной регуляции, но и 
связывают ее с клеточной гетерогенностью, что 
позволяет получить более полную картину био-
логических процессов на уровне отдельных кле-
ток [26].

Клеточная гетерогенность при раке простаты
В последние годы метод секвенирования РНК 

единичных клеток (scRNA-seq) находит все более 
широкое применение в различных научных дис-

циплинах, таких как иммунология, молекуляр-
ная биология и онкология.

Метод scRNA-seq открыл новые горизонты 
для одновременного анализа тысяч клеток в об-
разце, что позволило выявить гетерогенность и 
сложность опухолевых клеток  [1, 21, 35]. Этот 
подход также предоставляет уникальные воз-
можности для изучения регуляции, эволюции 
и взаимодействий отдельных клеток  [9, 19, 35, 
36, 38]. Понимание клеточной коммуникации и 
эволюции является важным шагом к осознанию 
роли различных компонентов опухоли и ее ми-
кроокружения, а также к формированию сети их 
взаимодействия [18].

Метод scRNA-seq становится все более по-
пулярным, его использование в исследованиях 
РПЖ ограничивается не только циркулирую-
щими опухолевыми клетками, но и иммортали-
зованными клеточными линиями  [22]. Приме-
нение scRNA-seq в изучении гетерогенности 
РПЖ позволяет создавать подробные клеточные 
транскрипционные профили, что в дальнейшем 
может помочь предсказать сигнальные пути и 
прояснить процессы дифференцировки, функ-
ций и развития клеток [18].

Опухолевая ткань предстательной железы со-
стоят из раковых клеток, стромальных клеток 
(включая фибробласты, связанные с опухолью – 
сancer-associated fibroblasts (CAF), гладкомышеч-
ных клеток, эндотелиальных клеток и перици-
тов) и иммунных клеток (миелоидные клетки: 
CD4+ и CD8+Т-клетки, NK-клетки и В-клетки). 
CAF обычно расположены на границах опухо-
ли. Гладкомышечные клетки, перициты и эндо-
телиальные клетки участвуют в формировании 
микрососудов. Микроокружение опухоли (TME) 
характеризуется иммуносупрессией: увеличени-
ем миелоидных клеток, снижением Т-клеток, 
активацией Treg, увеличением количества обе-
дненных CD56DIM NK-клеток и активацией 
В-клеток [22].

На данный момент актуальной задачей явля-
ется углубленное изучение микроокружения опу-
холи предстательной железы. Это направление 
может открыть новые перспективы для иденти-
фикации терапевтических мишеней и разработки 
эффективных методов лечения [32].

L. de Vargas Roditi et al. выявили в микро-
окружении опухоли простаты пять фенотипов 
Т-клеток (CD3+, CD45+) и пять фенотипов ма-
крофагов (CD68+, CD45+). Также были обна-
ружены три гранулоцитарных (CD24+/CD15+), 
один стромальный (SMA+, S100A4+), один 
В-клеточный (CD20+) и один эндотелиальный 
(CD31+) метакластеры. Эти метакластеры со-
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держали разнообразные клетки, характерные для 
большинства пациентов [5].

Исследование M.C.  Haffner показало, что 
большинство метастатических поражений при 
mCRPC (метастатическим кастрационно-рези-
стентным РПЖ, являющимся агрессивной фор-
мой заболевания, которое не поддается хирур-
гическому вмешательству и гормонотерапии и 
распространяющееся за пределы предстательной 
железы) сохраняют дифференцировку по линии 
предстательной железы, характеризующийся 
экспрессией маркеров эпителия предстательной 
железы: AR (андрогеновый рецептор), NKX3.1 
и PSA (простатический специфический анти-
ген) [2, 11, 20]. Однако терапия может вызывать 
изменения клеточной дифференцировки, при-
водящие к резистентности  [11]. У пациентов с 
mCRPC наблюдалась потеря экспрессии AR и 
усиление нейроэндокринной дифференцировки, 
что указывает на фенотипическую пластичность 
опухолей  [2]. Эти данные позволяют классифи-
цировать mCRPC на подгруппы, определяемые 
экспрессией AR, его генов-мишеней и нейроэн-
докринных маркеров [11].

Исследование, проведенное B. Dong et al., по-
казало, что повторная кластеризация эпители-
альных клеток из каждой опухоли в сочетании 
с анализом тепловой карты позволяет выделить 
субкластеры эпителиальных клеток в каждом 
образце. Эти субкластеры характеризировались 
высокой экспрессией маркеров люминальных 
клеток, таких как KRT8 и KRT18. В то же вре-
мя экспрессия генов, связанных с базальными 
клетками, нейроэндокринными (NE) и андро-
генными (AR) сигнатурами, демонстрировала за-
метную гетерогенность как внутри опухоли, так и 
между различными опухолями [7].

Single cell и рак простаты: текущие исследова-
ния

В исследовании B. Zhang et al. было показа-
но, что базальные и промежуточные эпители-
альные клетки экспрессируют гены, связанные 
с прогрессированием РПЖ, включая гены PIGR, 
MMP7 и AGR2. Анализ продемонстрировал, что 
люминальные эпителиальные клетки могут слу-
жить предшественниками, дифференцируясь 
в базальные или промежуточные. Онкогенные 
пути, такие как катаболизм липидов и метабо-
лизм жирных кислот, активны в этих клетках. 
Также обнаружено их тесное взаимодействие с 
нервными клетками, что может способствовать 
периневральной инвазии при РПЖ [39].

Y. Ou et al. исследовали девять генов, ассоци-
ированных с макрофагами M2 (SMOC2, PLPP1, 
HES1, STMN1, GPR160, ABCG1, MAZ, MYC, 
EPCAM), как потенциальные прогностические 

маркеры. Используя данные RNA-seq из когорта 
TCGA-PRAD (496 опухолевых и 52 нормальных 
образцов), полученные из информационного 
портала Genomic Data Commons (GDC) (https://
portal.gdc.cancer.gov) в атласе Tumor Cancer 
Genomic Atlas (TCGA), а также наборы данных 
GSE54691 и GSE116918. Авторы провели анализ 
дифференциально экспрессируемых генов, им-
мунной и стромальной оценки, а также изучи-
ли чистоту опухоли и инфильтрацию иммунных 
клеток. Дополнительно был проанализирован 
транскриптом единичных клеток из GSE137829. 
Результаты подтвердили, что макрофаги M2 спо-
собствуют пролиферации, инвазии и миграции 
клеток РПЖ [27].

J.C. Siefert et al. провели транскриптомный 
анализ единичных клеток резидентных макро-
фагов РПЖ человека, в результате чего были вы-
явлены три различные популяции в пораженной 
простате. Удивительно, но не было обнаружено 
значительных различий между макрофагами, вы-
деленными из опухолевых и неопухолевых участ-
ков образцов, полученных при простатэктомии. 
Хотя в опухолевой ткани были идентифицирова-
ны маркеры – CD68, PLAC8, CD2017, связанные 
с классическими фенотипами макрофагов M1 и 
M2, они не оказались ключевыми факторами, 
определяющими уникальные подтипы макрофа-
гов [31].

W. Liu et al. с помощью scRNA-seq выделили 
кластер клеток, ассоциированных с фибробла-
стами опухоли (CAF), состоящий из 783 клеток и 
определили 183 маркерных гена. Анализ межкле-
точной коммуникации выявил активное взаимо-
действие CAF с иммунными клетками. На основе 
7 генов (ASPN, AEBP1, ALDH1A1, BGN, COL1A1, 
PAGE4, RASD1) разработана модель прогноза без-
рецидивной выживаемости (bRFS), валидиро-
ванная на четырех когортах с использованием 
bulk РНК-секвенирования. Группа высокого ри-
ска по этой модели характеризовалась иммуносу-
прессивным микроокружением с повышенным 
уровнем М2-макрофагов, сниженным количе-
ством плазматических и CD8+Т-клеток и мень-
шей эффективностью иммунотерапии. Некон-
тролируемая кластеризация выявила три подтипа 
CAF: миофибробластоподобные (myCAFs), им-
мунные и воспалительные (iCAF) и антигенпре-
зентирующие (apCAFs) [23].

Исследование I. Heidegger et al. с использо-
ванием scRNA-seq выявило 27 подтипов клеток, 
включая эндотелиальные клетки с артериаль-
ными, венозными и ангиогенными сигнатура-
ми. Артериальные опухолевые эндотелиальные 
клетки (ОЭК) экспрессируют ген CXCL12 на вы-
соком уровне по сравнению с другими клетками 
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опухолевого микроокружения рака простаты, что 
связано с негативной прогностической ролью. 
Установлено взаимодействие CXCL12 с рецепто-
ром CXCR4 на ангиогенных клетках. Экспери-
менты in vitro и in vivo подтвердили роль CXCL12 
как мишени: ингибитор CXCR4-AMD3100 сни-
жал плотность и количество сосудов, пролифера-
цию и миграцию ОЭК. Результаты указывают на 
CXCR4/CXCL12 как потенциальную мишень для 
подавления ангиогенеза при РПЖ [12].

Z. Sun et al. в 2024 году предоставили новые 
идеи для борьбы с РПЖ и улучшения клиниче-
ских результатов, тем самым открывая новые 
возможности для индивидуальных альтернатив 
лечения. Была разработана инновационная про-
гностическая модель, заключающаяся в моди-
фикации гистонов и высокой прогностической 
эффективностью гена YWHAH в качестве воз-
можных диагностических и терапевтических 
биомаркеров РПЖ [34].

Перспективы и прикладное значение исследо-
ваний транскриптома единичных клеток при раке 
простаты

Методы транскриптомики применяют для 
создания атласов экспрессии генов в любых тка-
невых компартментах РПЖ, описывающих до-
рожную карту прогрессирования опухоли каче-
ственным и количественным образом [25].

Секвенирование РНК единичных клеток в ис-
следованиях рака может быть использован для 
идентификации редких субпопуляций и цирку-
лирующих опухолевых клеток (ЦОК); в опре-
делении гетерогенности опухоли и механизмов, 
связанных с онкогенезом, прогрессированием, 
метастазированием, эволюцией, рецидивом и ре-
зистентностью к терапии [40, 43]. 

Интегрируя клиническую патологическую 
информацию и данные секвенирования единич-
ных клеток, можно расшифровать новые диагно-
стические и прогностические биомаркеры и по-
тенциально терапевтически значимые типы или 
состояния клеток [29]. 

Например, в исследовании J.C. Siefert et al. 
генетические маркеры, специфично ассоцииро-
ванные с каждым кластером макрофагов, были 

использованы для создания генетической сиг-
натуры, которая оказалась тесно связанной как 
с безрецидивной, так и с метастазированной 
выживаемостью. Эти результаты подчеркивают 
важность тканеспецифичных подтипов макрофа-
гов в опухолевом микроокружении для прогрес-
сирования РПЖ и демонстрируют полезность 
профилирования транскриптомики единичных 
клеток в образцах опухолей человека как страте-
гии для разработки генетических классификато-
ров, способствующих прогнозированию течения 
заболевания у пациентов [31].

Предсказать эффективно прогноз при РПЖ, 
а также послужить индикатором для иммуноте-
рапии позволяет сигнатура, полученная от CAF 
(кластер клеток, ассоциированных с фибробла-
стами опухоли), стимулярующие ремоделиро-
вание внеклеточного матрикса, рост раковых 
клеток и ангиогенез, что приводит к ухудшению 
прогноза заболевания. Проведенное исследова-
ние также выявило три субпопуляции CAF с раз-
личными функциями в контексте РПЖ [23]. 

Выводы
Исследования транскриптома единичных 

клеток (scRNA-seq) при РПЖ открывают новые 
перспективы для понимания опухолевой биоло-
гии и разработки персонализированных подхо-
дов к лечению. Кроме того, scRNA-seq позволяет 
анализировать гетерогенность клеток в пределах 
одной опухоли, выявляя различные подтипы ра-
ковых клеток, которые могут иметь разные мо-
лекулярные профили и иммунный ответ на лече-
ние, а также может помочь выявить механизмы 
резистентности к терапии, позволяя исследовать, 
как отдельные единичные клетки адаптируются к 
лечению и какие молекулярные пути активиру-
ются. Анализ транскриптома единичных клеток 
может привести к открытию новых биомаркеров 
для диагностики и прогноза РПЖ. Сравнение 
транскриптомов клеток на разных стадиях забо-
левания может дать представление о том, как рак 
прогрессирует и какие молекулярные изменения 
происходят в ходе этого процесса.
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