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Atrx - это ген, кодирующий хроматин-ремоделирующий белок, который участвует в об-
разовании гетерохроматина в области теломер. Определение точных связей продуктов
этого гена с другими генами и белками, для которых биоинформатически предсказано
взаимодействие, затруднено из-за отсутствия данных об уровне транскрипции atrx в раз-
личных фазах клеточного цикла. Достоверно установлена взаимосвязь ATRX с белками,
работающими в течение S-фазы, но нет полных данных о коэкспресии с белками, работа-
ющими во время других фаз клеточного цикла. Некоторые опухоли и бессмертные клетки
сохраняют свои теломеры с помощью теломеразно-независимого механизма, получившего
название «альтернативное удлинение теломер» (АЛТ), связанного с мутациями в atrx [1].
Например, потеря белка ATRX встречается в значительном количестве сарком с неспеци-
фическими генетическими изменениями. Причинная связь с АЛТ может быть указана, по
крайней мере, в случаях полной потери способности к экспрессии atrx клеткой [2].

Таким образом, исследование уровня экспрессии atrx в течение каждой фазы клеточ-
ного цикла в нормальных клетках является важным для понимания его взаимодействия
с другими белками, а также для дальнейшего уточнения роли белка ATRX в АЛТ [3,4].

Целью исследования является анализ экспрессии мРНК гена atrx в течение клеточ-
ного цикла лимфоцитов, стимулированных к делению с помощью фитогемагглютинина
(ФГА). В задачи исследования входит выделение РНК из клеточных культур лимфо-
цитов периферической крови, проведение обратной транскрипции, количественной ПЦР
и анализ полученных результатов уровня экспрессии гена в различных фазах клеточно-
го цикла.

Ожидаемым результатом исследования является получение количественной оценки уров-
ня экспрессии atrx в течение каждой фазы клеточного цикла в лимфоцитах перифериче-
ской крови. Полученные результаты могут быть основой для углубленного анализа меха-
низмов регуляции активности хроматина и разработки новых подходов к терапии онколо-
гических заболеваний, связанных с блокированием процесса альтернативного удлинения
теломер.
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