Изучение распределения микроРНК вокруг митохондриальных генов, ассоциированных с развитием атеросклероза.
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Сердечно сосудистые заболевания являются основной причиной смертности в развитых странах. В России по официальной статистике смертность от (ССЗ) за 2015  составила 653,9 случаев на 100 тыс. населения. Сердечно-сосудистые заболевания манифестируют как правило в конце жизни, и  исторически не были рассмотрены как генетические заболевания, но в последние годы был установлен вклад наследственных факторов. По данным международного исследования GWAS (Genome-Wide Association Studies),  выявлено несколько сотен локусов, связанных с поздним началом сердечно-сосудистых заболеваний, включая коронарную болезнь, болезнь сонной артерии, ишемический инсульт, аневризмы аорты, заболевания периферических сосудов, фибрилляции предсердий, нарушений функционирования клапанов, развитием  атеросклероза.  Эти локусы локализованы как в ядреных так и в митохондриальных генах.
Целью исследования был биоинформационный анализ   распространения сайтов связывания микроРНК в окрестностях генов  митохондриального генома,  полиморфизмы которых  ассоциированы с  атеросклерозом (Sazonova, e.a.,2016).   Исследовали локализацию микро РНК вокруг следующих  генов, MT-RNR1 (А750G), MT-RNR2 (A1811G), MT-ATP8 (8516insA/C/AC), MT-ATP8 (8528insA), MT-ATP6 (8930insG), MT-CO3 (G9477A), MT-ND4 (10958insC), MT-ND4 (A11467G), MT-TL2 (A12308G), MT-ND5 (G12372A), MT-ND5 (13047insC), MT-ND5 (13050insC), MT-CYB (C14766T), MT-CYB (A15326G).
Последовательности микро РНК  были получены из базы данных NCBI и miRBase с использованием E-utilities API. Поиск мотивов был выполнен с помощью программного пакета MEME Suite. Результаты были отфильтрованы с учетом степени гомологии мотивов 100%.
Выявлена гомологичная последовательность микро  hsa-mir-4463 в 13050 положении в митоходриальной ДНК, внутри гена MT-ND5. Дальнейшие исследования позволят проверить экспрессию этой микро РНК в норме и при атеросклерозе. Определение маркеров генетической предрасположенности может расширить понимание патогенеза атеросклероза и послужить основой для поиска новых терапевтических мишеней для  его лечения. 
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