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Введение. Рак яичников (РЯ) имеет наибольший удельный вес в структуре смертности 

среди всех онкогинекологических заболеваний [1]. РЯ имеет высокий уровень ответа опухоли 

на стандартное лечение, однако у 70% больных с поздней стадией РЯ впоследствии возникает 

рецидив [2]. РЯ остается опухолью, при которой иммунотерапия не достигла оптимального 

терапевтического эффекта по сравнению с другим лечением (химио- и таргетная терапия), что 

может быть связано с иммуносупрессивным опухолевым микроокружением [3]. Существует 

высокая потребность в выявлении механизмов резистентности РЯ для увеличения 

эффективности существующей противоопухолевой терапии. Изучение лиганд-рецепторных 

взаимодействий между опухолевыми клетками и опухолевым микроокружением дает 

возможность выявить такие механизмы. 

 

Основная часть. Анализировались FFPE образцы опухоли больных раком яичника 

после курса неоадъювантной химиотерапии (5 образцов) и без назначения НАХТ (4 образца). 

Пространственная транскриптомика 10x Genomics Visium позволяет профилировать 

транскриптом опухоли непосредственно на срезе ткани путем захвата транскриптов в 

областях, именуемых «спотами». Споты покрывают все компартменты опухолевой ткани, 

однако наиболее патогенетически значимыми являются центр и инвазивный край опухоли. 

Нами был применен подход автоматической разметки спотов для выявления центрального и 

инвазивного компартментов опухоли. Опухолевые споты были скорректированы на «батч-

эффект» в Harmony [4] и интегрированы в Seurat [5]. Путем иерархической кластеризации 

были выявлены три группы опухолевых спотов: центральная, промежуточная и инвазивная 

зоны. В спотах центрального и инвазивного компартментов опухоли провели анализ лиганд-

рецепторных взаимодействий инструментом NICHES [6]. Выявили, что образцы опухоли 

больных РЯ после НАХТ отличаются значительным повышением уровня лиганд-рецепторных 

взаимодействий компонентов адаптивного и врожденного иммунного ответа, включающих 

активацию и хемотаксис миелоидных клеток и Т-лимфоцитов. В то время как больные РЯ без 

назначения НАХТ отличаются взаимодействиями между опухолевыми компонентами без 

выраженного вовлечения иммунного звена. 

 

Выводы. Применили подход автоматической разметки данных пространственной 

транскриптомики 10x Genomics Visium, который позволил выявить центральный и инвазивный 

компартменты опухоли. Анализ лиганд-рецепторных взаимодействий выявил значимую 

активацию иммунного сигналинга у больных РЯ после НАХТ, что свидетельствует о 

вовлечении клеток иммунной системы в реализацию эффектов химиотерапии и служит 

платформой для поиска новых иммунотаргетных мишеней для усиления эффектов НАХТ. 
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