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Сокращения
BI-RADS – система отчетности и данных по визуализации молочной железы.
АПД – динамическое усиление контрастирования.
HER2 – рецепторы эпидермального фактора роста человека второго типа.
ИГХ – иммуногистохимическое.
TCGA – атлас генома рака.
ТН – тройной негативный.
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Введение
В последние годы большинство 

стран мирового сообщества обеспоко-
ено проблемой сохранения женского 
здоровья и, в частности, ростом забо-
леваемости раком молочной железы. 
По данным Всемирной организации 
здравоохранения (ВОЗ), Междуна-
родного агентства по изучению рака 
(МАИР) и онкологической базы дан-
ных Globocan, в 2018 году в мире вы-
явлено около 2,1 млн новых случаев 
рака молочной железы, который стал 
причиной смерти около 627 тыс. жен-
щин [1–5].

В России к   2019 году рак молоч-
ной железы сохранил лидерство сре-
ди других локализаций с приростом 
за 10 лет почти на 30 % и угрожающей 
тенденцией «омоложения» на 64 % 
у женщин в возрасте 14–45 лет [6], 
в связи с чем занимает одно из глав-
ных мест в национальной программе 
развития онкологической службы.За 
последние годы достигнуты опреде-
ленные успехи. Благодаря внедрению 
маммографии в программы диспан-
серизации ранние формы рака стали 
выявлять в 71,4 % случаев, что позво-
ляет осуществлять органосберегаю-
щее щадящее лечение. Использование 
результатов генетических исследова-
ний в терапии рака позволило увели-

чить продолжительность и качество 
жизни женщины, впервые обеспечив 
устойчивую тенденцию к снижению 
смертности на 18,4 %.

Высокое качество получаемой ме-
дицинской информации на основе 
цифровых и информационных техно-
логий, возможностей технологий ис-
кусственного интеллекта повышают 
точность, скорость и сроки диагнос-
тики для своевременного лечения. 
На основе последних достижений 
цифровых и молекулярно-биологи-
ческих технологий ведется активное 
сближение специальностей радиолога 
и генетика, что формирует новые на-
учные направления, в частности ра-
диогеномику, дающую возможность 
уже на этапе изучения медицинских 
изображений молочной железы полу-
чать информацию о биологической 
характеристике опухоли, ее прогно-
зе, что является важным для выбора 
адекватной индивидуальной тактики 
лечения.

В настоящее время программы 
лечения все больше ориентируются 
на персонализированный подход, 
учитывающий индивидуальные 
особенности человека [7, 8, 24, 25]. 
Персонализированная медицина 
использует большие возможности 
системной биологии, медицинской 

визуализации, информатики, ин-
женерии, биоинформатики, физики 
на основе математического модели-
рования, интеллектуального анализа 
данных, содержащих сотни и тысячи 
параметров для интеграции генов, 
метаболитов, белков, регуляторных 
элементов и других биологических 
компонентов [26–30]. Технологии, 
оперирующие большими числами 
данных, масштабов, многообразия 
и сложности процессов, измеряющие 
количественные характеристики 
и условия взаимодействия большого 
семейства клеточных молекул – ге-
нов, белков или метаболитов с це-
лью определения и опроса эпиге-
нома, транскриптома, протеома или 
метаболома в целом, были названы 
оmics [31]. Их развитие требует новой 
архитектуры, методов, алгоритмов 
и аналитики для управления и из-
влечения ценной информации [32]. 
С прошлого десятилетия междуна-
родными консорциумами генома 
рака или ICGC [33] и Атласом генома 
рака (TCGA) [34] проводятся иссле-
дования молекулярного профили-
рования опухоли, которые собрали 
большой статистический материал 
для достоверной углубленной мо-
лекулярной характеристики рако-
вых заболеваний, группирования 

Резюме
В обзоре представлены последние данные о развитии нового направления 
междисциплинарной интеграции цифровых лучевых и молекулярно-био-
логических технологий omiсs, включающих высокие технологии в области 
геномики, транскриптомики, протеомики и метаболомики, которые являются 
основой системной биологии и будущего медицины. Интеграция медицин-
ской визуализациии и достижений генетики породили новое направление 
научных исследований – радиогеномику, являющуюся ключевым шагом 
в развитии omiсs-технологий. Радиогеномика – фенотип визуализации, 
компьютерное зрение – представляет междисциплинарную интеграцию 
визуальной радиологии и биологических систем, изучающих биомеди-
цинские изображения, включающие фенотипические и генотипические 
параметры, отражающие молекулярную и генотипическую основу ткани, 
по которым можно предсказать риск РМЖ и результаты лечения пациентов. 
Связанные с современными аналитическими программными средствами 
количественные и качественные биомаркеры визуализации приносят бес-
прецедентное понимание сложной биологии опухоли и способствуют более 
глубокому знанию развития и прогрессирования рака. Используя последние 
достижения цифровых, информационных и молекулярно-биологических 
технологий, ведется активное сближение специальностей радиолога и гене-
тика, давая возможность уже на этапе изучения медицинских изображений 
молочной железы получать информацию о биологической характеристике 
опухоли, молекулярном подтипе рака, определяющем прогноз заболевания, 
оценку степени риска рецидива, что является важным для выбора адек-
ватной индивидуальной тактики мониторинга и выбора лечебного пособия. 
Разработка визуальных симптомокомплексов медицинских изображений 
молочной железы, характерных для разных молекулярных подтипов рака, 
будет способствовать уточненной диагностике разных проявлений рака, 
выбору адекватной лечебной тактики, способствующей увеличению про-
должительности и сохранению высокого качества жизни женщины.
Ключевые слова: молочная железа, лучевая диагностика, молекулярно-
генетические исследования, рак, радиогеномика.

Summary
The review presents the latest data on the development of a new 
direction of interdisciplinary integration of radiation and molecular 
biological technologies ‘omiсs’, including high technologies in 
the field of genomics, transcriptomics, proteomics and metabo-
lomics, which are the basis of systems biology and the future of 
medicine. The integration of medical imaging and advances in 
genetics have created a new direction of research – radiogenom-
ics, which is a key step in the development of omiсs-technologies. 
Radiogenomics – phenotype imaging, computer vision – is an 
interdisciplinary integration of visual radiology and biological 
systems that study biomedical imaging involving phenotypic and 
genotypic parameters that reflect the molecular and genotypic 
basis of tissue from which to predict patient risk and outcomes. 
Coupled with state-of-the-art analytical software, quantitative and 
qualitative imaging biomarkers bring unprecedented insight into 
complex tumor biology and contribute to a deeper understanding 
of cancer development and progression. Using the latest advances 
in digital, information and molecular biological technology, is an 
active convergence of specialties radiologist and genetics, giving 
the opportunity at the stage of studying medical images of the 
breast to obtain information about the biological characteristics 
of the tumor molecular subtype of cancer, determining prognosis, 
evaluating risk of recurrence, which is important for the choice of 
adequate tactics of individual monitoring and selection of medical 
benefits. Development of visual symptom medical images of the 
breast, characteristic for different molecular subtypes of cancer, will 
contribute to more accurate diagnosis of different manifestations 
of cancer, the choice of adequate treatment tactics that increase 
the duration and preservation of the high quality of a woman’s life.
Key words: mammary gland, radiation diagnostics, molecular 
genetic studies, cancer, radiogenomics.
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их в определенные биологические 
подтипы для выбора адекватной 
терапии.

Для этих целей используются 
возможности геномики – системно-
го изучения генома [35–37] в рамках 
клинической необходимости [42], ис-
следующей молекулярные пути, мар-
керы, взаимодействие с окружающей 
средой, образ жизни для прогнози-
рования и лечения заболеваний [38, 
44, 45, 74–76]. Радиомика опирается 
на методы радиологической визуали-
зации, извлекающей большие объемы 
специфических параметров из цифро-
вых изображений и объединяющей их 
с клиническими признаками в общие 
базы данных, создавая комбинацию 
генетических и радиомических дан-
ных – радиогеномику, несущую абсо-
лютно индивидуальную генетическую 
информацию об опухоли, способствуя 
адекватному выбору индивидуальной 
терапии, прогнозированию риска за-
болевания. Транскриптомика, изучаю-
щая конкретную клетку в конкретном 
организме при определенных обсто-
ятельствах [42, 46–48], представляет 
собой моментальный снимок во вре-
мени экспрессии гена, который дает 
ключ к пониманию роли изменения 
экспрессии генов для прогрессиро-
вания заболевания [49–51]. Протео-
мика – системное изучение полного 
набора белков (протеома) организ-
ма [52], комбинирующее возможности 
молекулярной биологии, биохимии 
и генетики, включая белковые микро-
чипы [53–56, 104–106]. Метаболомика 
отражает взаимодействие между ге-
номикой, протеомикой и окружаю-
щей средой человека [61–63] в виде 
количественной оценки всех про-
дуктов метаболизма клетки, ткани, 
органа, биологической жидкости или 
организма в определенный момент 
времени [64–67]. Секвенирование 
миллионов небольших фрагментов 
ДНК может расшифровать весь ге-
номный ландшафт человека в течение 
дня [96, 97]. Кариотип рака [98], из-
учающий изменения копий генов при 
РМЖ, показывает связь хромосомных 
изменений с различными подтипами 
рака молочной железы [98].

В целом технологии omics – гено-
мика, транскриптомика, протеомика, 
метаболомика и радиогеномика осу-

ществляют интеллектуальный анализ 
множества параметров визуальной 
и инвазивной информации, создаю-
щей модель интегративного портрета 
рака молочной железы для реализа-
ции прецизионной медицины – повы-
шения точности диагностики, оценки 
прогноза и прогнозирования ответа 
на терапию [67].

Медицинские изображения 
в системной биологии 
и прецизионной медицине

Высокие технологии в области 
геномики, транскриптомики, протео-
мики и метаболомики являются осно-
вой системной биологии в медицине. 
Интеграция медицинской визуализа-
циии генетических данных – радио-
геномика в настоящее время является 
ключевым шагом в развитии omiсs. 
Связанные с современными анали-
тическими программными средства-
ми количественные и качественные 
биомаркеры визуализации приносят 
беспрецедентное понимание сложной 
биологии опухоли и способствуют 
более глубокому пониманию разви-
тия и прогрессирования рака.

Радиогеномика – фенотип визу-
ализации, компьютерное зрение – 
представляет междисциплинарную 
интеграцию визуальной радиологии 
и биологических систем, изучающих 
биомедицинские изображения, вклю-
чающие фенотипические и геноти-
пические параметры, отражающие 
молекулярную и генотипическую 
основу ткани [8, 110–119], по которым 
можно предсказать риск и результаты 
лечения пациентов.

С целью идентификации инте-
ресующей области существуют 
различные подходы к извлечению 
информации из медицинских изобра-
жений, которые осуществляет врач – 
лучевой диагност. При получении 
изображения определяется зона ин-
тереса, анализируемый участок врач 
может выделять в ручном режиме, 
либо используя шаблоны (полуав-
томатический процесс), либо данная 
процедура может быть полностью 
автоматизирована. Характеристики 
зоны интереса являются перемен-
ными и регламентированы между-
народной системой BI-RADS. Так, 
для описания магнитно-резонанс-

ного или рентгенологического изо-
бражения [120] используются такие 
понятия, как узловое образование, 
характеризующееся рядом призна-
ков: формой (округлая, овальная, 
неправильная); характером роста 
(ограниченно растущий, инфильтра-
тивно растущий); характеристикой 
структуры (гомогенная, гетерогенная, 
высокой или низкой плотности и пр.). 
Для участков тяжистой перестройки 
структуры или скопления микрокаль-
цинатов учитываются степень их рас-
пространения (очаговое, линейное, 
сегментарное и пр.), характеристика 
самих кальцинатов, их плотность 
на единицу площади и пр. При МРТ 
важна кинетика по типам контраст-
ного усиления в зоне поражения. Вы-
деление врачом признаков вручную 
имеет преимущество, поскольку 
не требует сложной постобработки 
или программного обеспечения. Од-
нако индивидуальность восприятия 
без стандартизованных критериев мо-
жет привести к неустойчивым радио-
геномным корреляциям. Кроме того, 
это занимает много времени, снижает 
эффективность работы [116].

В этой связи предпочтительны 
полу- или полностью автоматизи-
рованные подходы для получения 
критериев изображения. Полуав-
томатические или автоматические 
подходы используют компьютер-
ные алгоритмы для анализа меди-
цинских изображений и получения 
интересующих признаков. Полуав-
томатические требуют человеческо-
го вклада, чтобы очертить опухоль 
или определить область интереса, 
которая затем анализируется с помо-
щью алгоритмов компьютерного зре-
ния. Для обеспечения возможности 
дальнейшего анализа и выделения 
признаков были введены полностью 
автоматизированные подходы с ис-
пользованием алгоритмов видения 
для анализа изображений, которые 
устраняют потенциальную ошибку, 
возникающую из-за индивидуальных 
особенностей восприятия врача тех 
или иных признаков. Современные 
возможности алгоритмов компью-
терного зрения и интеллектуального 
анализа данных помогают оценить 
множество качественных и количе-
ственных особенностей, которые на-
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ходятся за пределами человеческого 
восприятия и позволяют увеличить 
пропускную способность больших 
объемов данных изображений. Тео-
ретически такие подходы могут быть 
легко внедрены в клинический про-
цесс. Однако на сегодняшний день 
результаты этих алгоритмов компью-
терного зрения еще несовершенны, 
недостаточно воспроизводимы из-за 
отсутствия протокола изображения 
и стандартизации критериев полу-
ченной информации.

Вместе с тем тончайшие особен-
ности тех или иных полученных при-
знаков изображения, извлеченных 
компьютером, представляют особый 
интерес. Тщательный анализ может 
количественно определить внутрен-
нюю морфологию и трехмерную 
структуру интересующего участка 
поражения. Стандартный анализ изо-
бражения включает четыре этапа: 
извлечение признаков, распознава-
ние их особенностей, классификация 
и группирование признаков и, при 
необходимости, восстановление фор-
мы [121, 122]. При извлечении при-
знаков расчеты производятся на ос-
нове статистической, структурной, 
модельной обработки сигналов, и для 
каждой конкретной переменной изо-
бражения, представляющей интерес, 
определяется числовое значение [123]. 
На сегодняшний день существуют 
общедоступные материалы про-
граммного обеспечения и набор при-
знаков для таких расчетов, например 
MaZda (Лодзинский технический 
университет, Институт электроники, 
г. Лодзь, Польша) (Haralick features, 
wavelet transform и auto regressive 
model) [121, 122]. На втором этапе 
структурные признаки изображения 
разделяются на группы и по анало-
гичности объединяются. На третьем 
выполняется классификация полу-
ченных признаков, которые сопо-
ставляются с определенными пере-
менными, такими как жировая ткань, 
железисто-фиброзная ткань, ткани, 
характеризующие доброкачествен-
ную или злокачественную природу 
изменений. Алгоритм компьютерного 
зрения позволяет классифицировать 
разные виды тканей жировых или 
железисто-фиброзных. Четвертый 
шаг включает реконструкцию формы, 

где формы или модели могут быть 
восстановлены из полученной струк-
турной информации, если это необ-
ходимо. В радиогеномике результаты 
структурного анализа коррелируют 
с генетическими характеристиками.

В дополнение к оценке радиоге-
номики структурных особенностей 
алгоритмы интеллектуального ана-
лиза данных могут также оценивать 
динамические особенности, такие как 
кинетика усиления или поглощения 
контрастного препарата. Динамиче-
ские характеристики количественно 
определяют эти показатели во вре-
мени и могут коррелировать с мо-
лекулярным подтипом и прогнозом 
течения болезни. Возможности визу-
ализации медицинских изображений 
могут стать неинвазивным средством 
идентификации генетических изме-
нений, формирующих патологиче-
ские структуры. Это означает, что 
радиогеномика является активной 
областью исследований с первона-
чальными многообещающими ре-
зультатами для прогнозирования 
исходов химиотерапии или оценки 
возникновения ранних метастазов 
[115, 131, 132].

Радиогеномика при раке молоч-
ной железы – быстроразвивающа-
яся область исследований и клини-
ческого применения. Первая статья 
о радиомике / радиогеномике при 
раке молочной железы была опуб-
ликована в 2012 году [131], и с тех 
пор количество публикаций в дан-
ной области возрастает с каждым 
годом. Большинство публикаций 
по радиогеномикерака молочной же-
лезы опирается на МР-изображения 
с динамическим контрастированием 
(DCE) и корреляцию его с индивиду-
альными геномными особенностями, 
молекулярными подтипами или по-
казателями рецидива [75, 131–148]. 
При этом МР-визуализация может 
также обеспечить дополнительную 
функциональную информацию с по-
мощью спектроскопии и диффузии.

Впервые перспективность ис-
пользования подхода радиогеноми-
ки для исследования определения 
корреляции профиля экспрессии 
генов с фенотипами изображений 
была продемонстрирована в рамках 

пилотного многоцентрового экс-
прессионного проекта по онкологии 
в 2012 году. Yamamoto с соавт. [131] 
провели радиогеномный анализ у 10 
больных раком молочной железы, 
которым была проведена предопе-
рационная МР-DCE-визуализация. 
Используя высокоуровневый анализ, 
авторы установили предварительную 
радиогеномную карту, связывающую 
признаки визуализации и экспрессию 
генов, где показано, что 21 из 26 пред-
варительно выбранных признаков 
визуализации достоверно коррели-
ровали в 71 % из 52 231 высоковариа-
бельного экспрессируемого гена. При 
иерархической кластеризации было 
обнаружено, что гетерогенное усиле-
ние в значительной степени связано 
с иммунными генами, характеризую-
щими богатый интерфероном подтип 
рака молочной железы; было пока-
зано, что такие интерферон-регули-
руемые гены сверхэкспрессируются 
при раке молочной железы TN [136, 
137]. При анализе корреляции МРТ-
визуальных признаков рака молочной 
железы и прогностических молеку-
лярных показателей у 12 обследо-
ванных МРТ-специфические черты 
рака достоверно коррелировали (лож-
ное обнаружение, норма менее 0,25) 
с прогностическими молекулярными 
показателями.

Последующее исследование [131] 
с использованием другой когорты 
пациентов, которым была выполнена 
предоперационная МР-визуализация 
DCE, изучило взаимосвязь между 
фенотипами МР-визуализации DCE, 
ранним метастазированием и экс-
прессией длинных некодирующих 
РНК (lncRNA). Экспрессию lncRNA 
измеряли с помощью метода секве-
нирования нового поколения (NGS) 
с высоким разрешением. Радиогеном-
ный анализ 21 выделенного признака 
визуализации показал, что увели-
чение одного из показателей (ERF) 
было значимо связано с ранним ме-
тастазированием. Фенотип ERF был 
связан с 8 из 4 468 дифференциально 
экспрессированных lncRNAs. Кроме 
того, было обнаружено, что оценка 
ERF коррелирует с экспрессией РНК 
транскрипта Homeobox, которая, как 
известно, предсказывает более низ-
кую безрецидивную выживаемость.
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Исследования Zhuс с соавт. [138] 
показали взаимосвязь между моле-
кулярными данными из TCGA и пар-
ными данными МР-визуализации 
DCE из архива изображений у 91 
больной с инвазивной карциномой 
молочной железы. Анализировались 
транскрипционные данные мРНК, 
микроРНК, соматические мутации 
и вариации числа копий генов, вклю-
ченных в Киотскую энциклопедию 
генов или базу данных KEGG. Среди 
шести признаков МР-визуализации 
DCE различали размер опухоли, фор-
му, морфологию, структуру усиления, 
оценку кинетической кривой. Было 
обнаружено, что такие признаки, 
как размер и формы опухоли, поло-
жительно ассоциируются с транс-
крипционной активностью ряда генов. 
Также установлена связь с нечеткими 
очертаниями опухоли и неправиль-
ной формой, предполагающая более 
агрессивное течение. Размер опухоли 
и особенности сигналов усиления 
были положительно связаны с экс-
прессией микроРНК, а также вариа-
циями числа копий генов.

Исследования в области радио-
геномики последних лет подтверди-
ли корреляцию МР-признаков ви-
зуализации рака молочной железы 
с молекулярными подтипами – лю-
минального А-, люминального B-, 
HER 2- и TN-рака [138–141]. Совмест-
ная оценка определения молекуляр-
ных подтипов может значительно 
способствовать нашему пониманию 
биологии опухоли и подчеркнуть 
большой потенциал радиогеномики 
для уточненной диагностики и про-
гноза рака молочной железы.

В подтверждение результатов пре-
дыдущих исследований ряд ученых 
также сообщили о значительных кор-
реляциях между кинетикой усиления 
МР-визуализации DCE и молекуляр-
ными подтипами рака молочной же-
лезы [74, 144, 145]. Yamaguchi с соавт. 
оценили взаимосвязь молекулярных 
подтипов с характером распределе-
ния ряда кинетических параметров 
у 192 больных раком молочной же-
лезы и подтвердили зависимость из-
менения кинетической кривой от раз-
ных подтипов рака [145].

В более раннем исследовании 278 
больных раком молочной железы 

Grimm с соавт. [149] обнаружили так-
же значительные корреляции между 
молекулярными подтипами и особен-
ностями DCE MR imaging BI-RADS 
для люминального подтипа В.

Blaschke с соавт. [146] обнару-
жили, что HER 2-положительный 
РМЖ также имеет особенности 
МРТ-характеристик (демонстрировал 
более быстрый подъем кривой в на-
чальной фазе) по сравнению с други-
ми молекулярными подтипами (TN- 
и люминальными подтипами A/B).

Mazurowski с соавт. [75] выяви-
ли большую частоту возникнове-
ния опухолей люминального типа B 
по сравнению с другими подтипами 
на фоне высокой маммографической 
плотности, что подтверждают роль 
маммографии в диагностике рака.

Исследователь Li с соавт. [139] 
выполнили количественный радио-
мический анализ 91 морфологиче-
ски доказанного инвазивного рака 
молочной железы из архива TCGA / 
Cancer Imaging с целью проверить 
возможности компьютерного анализа 
МРТ-изображений (размера опухо-
ли, неравномерности и неоднород-
ности контрастного усиления и др.) 
для классификации молекулярного 
подтипа. Было обнаружено, что вы-
деленные компьютером фенотипы 
опухоли могут дифференцировать 
такие молекулярные признаки опу-
холи, как положительные рецепторы 
эстрогена и прогестерона против от-
рицательных рецепторов эстроге-
на и прогестерона, положительные 
по HER 2 против отрицательных и TN 
против других типов.

Вместе с тем Waugh с соавт. [148] 
при обследовании 220 больных ра-
ком молочной железы, изучая связь 
возможностей медицинской визуа-
лизации с идентификацией молеку-
лярных подтипов, не подтвердили 
высоких результатов корреляции – 
лишь 57,2 %.

Таким образом, в большинстве ис-
следований показано, что автомати-
зированные подходы извлечения дан-
ных визуализации МР-изображений 
DCE являются перспективными для 
прецизионной медицины при раке 
молочной железы и могут служить 
критериями для определения моле-
кулярных подтипов РМЖ.

Уникальная возможность для 
радиогеномики рака молочной же-
лезы заключается в индексах про-
гноза. Так, Ashraf с соавт. [132] 
исследовали взаимосвязь между 
выделенными компьютером DCE 
МР-изображениями особенностей 
структуры, функции и гетероген-
ности опухоли с экспрессией генов 
с использованием Oncotype DX-
анализа экспрессии РНК 21 гена. 
Четыре признака усиления, указы-
вающего на выраженный неоангио-
генез, индивидуально коррелирова-
ли с повышенным риском рецидива. 
Иерархическая кластеризация вы-
явила четыре различных фенотипа 
визуализации, два из которых были 
исключительно связаны с опухолями 
низкого и среднего риска. В радио-
геномическом анализе, проведенном 
Sutton с соавт., выявлена корреляция 
морфологических, гистологических 
признаков DCE MR-изображений, 
а также Haralick с оценкой рецидива 
по методу Oncotype DX у 95 больных 
раком молочной железы [88]. Li с со-
авт. [147] исследовали способность 
выбранных компьютером фенотипов 
МР-визуализации молочной железы 
прогнозировать риск рецидива рака 
молочной железы с использованием 
клинически доступных мультигено-
вых панелей (MammaPrint, Oncotype 
DX, PAM50 / Prosigna). Множествен-
ный линейный регрессионный анализ 
показал, что несколько фенотипов 
визуализации были индивидуально 
связаны с показателями рецидива – 
опухоли с высоким риском рецидива 
были с более выраженным признаком 
усиления. При этом фенотипы, выде-
ленные по признакам визуализации, 
статистически значимо дифференци-
ровались между уровнями низкого, 
среднего и высокого риска рецидива, 
давая разные показатели совпадения 
на основании оценки площади под 
ROC-кривой 0,88, 0,76, 0,68 и 0,55 для 
MammaPrint, Oncotype DX, PAM50 
ROR-S и PAM50 ROR-P.

В работе Woodward с соавт. [151] 
изучали связь двухэнергетической 
спектральной маммографии и МР-
изображений у пациентов с эстроге-
нопозитивным раком молочной же-
лезы с риском рецидива по Oncotype 
DX. Авторы выявили несколько 
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значимых корреляций категорий BI-
RADS с риском рецидива Oncotype 
DX. Маммографическая плотность 
молочной железы была отрицательно 
связана с риском рецидива (Р ≤ 0,05), 
тогда как нечеткие контуры (Р ≤ 0,01) 
и тонкие линейные червеобразные 
кальцинаты (Р ≤ 0,03) при маммо-
графии и в МР-изображении (P ≤ 
0,02) были связаны с более высоким 
риском рецидива. Наличие невыра-
женного усиления в МР-изображении 
было связано с более низким риском 
рецидива по Oncotype DX (P ≤0,05). 
Эти качественные данные радиоге-
номики указывают на то, что кате-
гории BI-RADS, по данным маммо-
графии и МР-изображений, могут 
быть потенциальными биомаркерами 
визуализации риска рецидива рака 
молочной железы.

В целом достижения в области 
высоких технологий молекулярной 
биологии и технологий медицин-
ской визуализации привели к ново-
му направлению исследований omics, 
расширению междисциплинарной 
интеграции, дающей возможность 
проводить многоцентровые иссле-
дования и оперировать большим 
объемом сложных многообразных 
данных. Технологии медицинской 
визуализации играют ключевую 
роль, стимулируя развитие геном-
ных исследований и расширения 
возможностей новой области ради-
огеномики. Радиогеномика молоч-
ной железы в настоящее время пока 
больше сфокусирована на признаках 
контрастной МРТ, коррелирующих 
с молекулярными подтипами рака 
молочной железы и риском реци-
дивов. Для большей достоверности 
необходима дополнительная работа, 
ориентированная на результаты дру-
гих технологий лучевой диагностики, 
предоставляющей объективное отра-
жение структурных и биологических 
изменений молочной железы, в том 
числе позитронно-эмиссионной томо-
графии или МРТ и других гибридных 
методов диагностики [151–155].

В настоящее время проводятся 
многоцентровые исследования рака 
молочной железы, сочетающие мно-
гочисленные качественные и количе-
ственные параметры визуализации 
с геномными, транскриптомными, 

протеомными и метаболомными 
данными. В итоге такие исследова-
ния будут разрабатывать значимые 
биомаркеры визуализации для до-
стижения конечной цели прецизи-
онной медицины при раке молочной 
железы [157].

Вместе с тем развитие радио-
геномики сопровождается рядом 
проблем, связанных с необходимо-
стью оперировать большими дан-
ными, что создает сложности для 
хранения, управления, извлечения, 
анализа, интеграции, визуализации 
и передачи информации из множества 
баз данных [157]. Несмотря на до-
ступность ретроспективных иссле-
дований по данным МРТ, нередко 
наблюдается существенная неодно-
родность клинического материала, 
оборудования как внутри ЛПУ, так 
и между различными ЛПУ, протоко-
лов сканирования и этапов постобра-
ботки, ограничивающих обобщение 
и анализ результатов.

Также, как и данные медицинской 
визуализации, генетические исследо-
вания являются дорогостоящими, что 
ограничивает необходимый объем 
данных. Сложность заключается еще 
и в том, что использование парных 
общедоступных хранилищ генети-
ческих и визуальных данных, таких 
как TCGA и архив медицинских изо-
бражений рака, предполагает сбор 
данных из разного уровня учрежде-
ний [159]. Несмотря на то что коли-
чество данных пациентов в этих хра-
нилищах все еще невелико, очевид-
но, что оно будет продолжать расти. 
До сих пор большинство доступных 
исследований в области радиогено-
мики являются ретроспективными 
и включают небольшие группы па-
циентов (менее 100), поэтому выводы, 
которые могут быть сделаны, огра-
ничены [109, 144, 160]. В этой связи 
более крупные проспективные ис-
следования оправданны для оценки 
радиогеномных корреляций с целью 
их эффективной реализации в клини-
ческой практике. Такие многофактор-
ные и разнородные данные должны 
быть интегрированы стандартизиро-
ванным, экономически эффективным 
и безопасным образом. Решением 
этих неотъемлемых проблем занима-
ется Центр развития трансляционной 

науки при Национальном институте 
здравоохранения (NIH, 2011), дей-
ствует программа стратифицирован-
ной медицины (Cancer Research UK, 
2013). Ряд российских онкологиче-
ских центров также занимаются этой 
проблемой, используя возможности 
междисциплинарной интеграции 
радиологических и молекулярно-
генетических исследований при он-
комаммоскрининге, внося серьезный 
вклад в развитие системы omics [111, 
158, 166, 167].

Заключение
Эра прецизионной медицины 

оставляет позади традиционные 
универсальные подходы к лече-
нию и стремится к использованию 
управляемых методов лечения, со-
ответствующих генетическим, эко-
логическим и жизненным факторам, 
отражающим уникальность каждого 
пациента. Системный биологический 
подход является междисциплинар-
ным исследованием сложных био-
логических систем, соответствующих 
требованиям прецизионной медици-
ны. Высокопроизводительные тех-
нологии omics, которые генерируют 
науку больших данных, являются 
неотъемлемой частью этого подхода 
системной биологии с целью опреде-
ления и «опроса» всего эпигенома, 
транскриптома, протеома или ме-
таболома.

Значительные достижения в об-
ласти методов медицинской визуа-
лизации, анализа изображений и раз-
работки высокотехнологичных ме-
тодов для извлечения и корреляции 
множества параметров визуализации 
с данными omics создали предпосыл-
ки для рождения нового направления 
в медицинской визуализации. Радио-
геномика является новейшим членом 
семейства omics и направлена на кор-
реляцию характеристик визуализа-
ции (то есть фенотипа визуализации) 
с базовыми установками экспрессии 
генов, мутациями генов и другими 
характеристиками, связанными с ге-
номом. Радиогеномика представля-
ет собой не только эволюцию соот-
ношения радиологии и патологии 
от анатомо-гистологического уровня 
к генетическому, но и характеризует 
взаимодействие подходов биологиче-
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ских систем и визуализации. Конеч-
ной целью радиогеномики является 
разработка визуализирующих био-
маркеров, отражающих фенотипи-
ческие и генотипические критерии, 
которые могут предсказывать риск 
и результаты лечения и тем самым 
улучшить условия для более успеш-
ного результата.

Подводя итог краткому обзору 
литературы о современных дости-
жениях радиогеномики, следует 
подчеркнуть, что за последние годы 
произошли серьезные изменения 
во взглядах на необходимость бо-
лее тесного взаимодействия врачей 
разных специальностей, на ускорение 
внедрения новейших технологий, раз-
витие междисциплинарной интегра-
ции, значительно расширяющей наши 
возможности в уточненной диагно-
стике, распознавании биологических 
особенностей рака молочной железы, 
влияющих на адекватность выбора 
лечебной тактики, прогноз риска ре-
цидива и продолжительности жизни.

Выводы
•	 Прецизионная медицина позво-

ляет осуществлять целенаправ-
ленную стратегию лечения и про-
филактики заболеваний для групп 
людей в соответствии с их (и их 
болезни) генетическими особен-
ностями, образом жизни и окру-
жающей средой.

•	 Радиогеномика направлена 
на корреляцию фенотипов визуа-
лизации с основными молекуляр-
но-генетическими особенностями 
опухоли.

•	 Радиогеномика при раке молочной 
железы в основном сосредоточена 
на динамической контрастной 
МР-визуализации и корреляции 
ее особенностей с индивидуаль-
ными геномными показателями, 
молекулярными подтипами или 
признаками рецидива.

•	 Конечной целью радиогеномики 
является разработка визуализиру-
ющих биомаркеров, включающих 
фенотипические и генотипиче-
ские признаки, которые могут 
предсказывать риск и результаты 
лечения для индивидуализирован-
ной более адекватной лечебной 
тактики.
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