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Актуальность ЦЕЛЬ
Индивидуальные биотехнологические 
лекарственные препараты (иБТЛП) на основе 
неоантигенов — перспективный подход  
к терапии немелкоклеточного рака легкого 
(НМРЛ). Эффективность стратегии 
определяется точностью идентификации 
опухолевых мутаций для формирования 
панели неоантигенов. Для стандартизации 
производства требуется единая платформа, 
включающая протоколы секвенирования, 
биоинформатический анализ и алгоритмы 
прогнозирования иммуногенности.

Разработать систему генетического профилирования 
опухоли больных НМРЛ для создания иБТЛП.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Для разработки системы проанализированы парные образцы 
опухоли и крови больных НМРЛ (n=150) с использованием 
полноэкзомного (WES), полногеномного (WGS) и РНК-
секвенирования (RNA-seq). Для HLA-генотипирования, 
выявления соматических мутаций и ранжирования 
неоантигенов по иммуногенности и аффинности к MHC I/II 
был разработан бионформатический пайплайн (HLA-HD, 
Strelka2, WhatsHap, VEP, vatools, RSEM, bam-readcount, Arriba, 
pVACseq, pVACfuse, NetMHCpan, MHCflurry).

результаты
В рамках работы установлены и валидированы критерии качества входного биоматериала для 
генетического профилирования опухоли (этап 1), разработан и валидирован на данных консорциума TESLA 
биоинформатический пайплайн (этап 2), сформулированы пороговые критерии отбора неоантигенов для 
панели (этап 3) и идентифицированы 30 высокоиммуногенных неоантигенов, обладающих высокой 
вероятностью процессинга и презентации на молекулах MHC I/II классов (этап 4). 
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Рисунок 1. Система генетического профилирования опухоли больных НМРЛ для создания иБТЛП

выводы
Разработанная система генетического профилирования опухоли больных НМРЛ позволяет формировать панель 
неоантигенов для дальнейшей разработки иБТЛП.
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