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Введение
Подавление киназы mTOR оказывает противоопухолевый эффект, поэтому актуален

поиск её эффективных ингибиторов [5]. Но ингибирование mTOR меняет уровень экс-
прессии мРНК, что нужно учитывать при выборе референсного гена для нормализации
данных количественной ПЦР, ведь не найдено универсальных [4].

Результаты исследования
Для оценки экспрессии генов мы использовали 3 линии раковых клеток с различным

патогенезом: T98G (глиобластома), A549 (аденокарцинома легкого) и PA-1 (тератокарци-
нома яичника). Были отобраны 8 генов домашнего хозяйства: ap3d1, b2m, actb, flcn, gapdh,
rpl13a, ywhaz. Гены gapdh и actb были взяты как популярные референсы, а остальные -
из-за вовлеченности в базисные функции клеток [2, 6]. Клетки были обработаны AZD8055,
ингибитором АТФазной активности mTOR [3].

Для анализа средних значений порога цикла (Ct) (рис. 1) были применены статистиче-
ские алгоритмы NormFinder, geNorm, RefFinder и расчет коэффициента вариации, резуль-
таты представлены в виде рейтинга стабильности экспрессии (рис. 2). Программа geNorm
осуществляет подсчет средней парной вариации между генами [7]. NormFinder сравнивает
внутригрупповые и межгрупповые различия образцов и выдает "значение стабильности"
(SV) [1]. RefFinder суммирует результаты этих алгоритмов.

Выводы
Ген b2m был определен как оптимальный референсный ген для анализа ПЦР в ра-

ковых клетках с подавленной киназой mTOR, демонстрируя наибольшую стабильность
экспрессии по сравнению с actb и gapdh.
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