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Биомаркеры периферической крови, ввиду их  неинвазивности, имеют особое значение 
для диагностики некоторых заболеваний, в  том числе ишемической болезни сердца (ИБС). 
Исследование экспрессии некодирующих РНК (ncРНК) открывает путь к  ранней диагностике, 
прогнозу и лечению заболеваний. Исследована группа ncРНК как потенциальных биомаркеров 
у  пациентов с  ИБС. Участники двух сформированных групп: контрольной и  ИБС ‒ прошли 
собеседование и клиническое обследование. У всех были взяты образцы периферической крови 
и выделена плазма, в которой методом количественной ПЦР оценивали уровни целевых ncРНК, 
выбранных на основании анализа литературы и биоинформационного анализа. Созданная панель 
включала длинные ncРНК (lncRNA) MEG3, TUG1 и SRA1, а также одну микроРНК ‒ hsa-miR-21-3p. 
Выявлено статистически значимое повышение уровней MEG3, TUG1 и hsa-miR21-3p у пациентов 
с ИБС по сравнению с участниками контрольной группы (p < 0.01), в то время как для SRA1 замечена 
статистически незначимая тенденция к снижению экспрессии (p > 0.05). Для исследованных ncРНК 
выявлена значимая сильная корреляция с заболеваемостью, возрастом и курением. При построении 
сети выявлена сильная взаимосвязь между MEG3 и TUG1. По результатам ROC-анализа сделан 
вывод, что hsa-miR-21-3p можно рассматривать в качестве перспективного биомаркера ИБС. Более 
того, для MEG3 и TUG1 выявлена заметная диагностическая значимость, хотя меньшая, чем для 
hsa-miR-21-3p. Различия в уровнях экспрессии этих трех ncРНК между группами ИБС и контроля 
были статистически значимыми. Таким образом, уровни MEG3, TUG1 и hsa-miR-21-3p в плазме 
можно рассматривать в качестве потенциальных биомаркеров заболеваемости и диагностики ИБС.
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Peripheral blood biomarkers are of particular importance to diagnose certain diseases including coronary 
artery disease (CAD) due to  their non-invasiveness. Investigating the expression of  noncoding RNAs 
(ncRNAs) paves the way to early disease diagnosis, prognosis, and treatment. Consequently, in this research, 
we aimed to investigate a panel of ncRNAs as potential biomarkers in patients with coronary artery disease. 
Two different groups have been designed (control and CAD). All participants were subjected to interviews 
and clinical examinations. Peripheral blood samples were collected, and plasma was extracted. At the same 
time, target ncRNAs have been selected based on  literature review and bioinformatic analysis, and later 
they underwent investigation using quantitative real-time PCR. The selected panel encompassed the long 
non-coding RNAs (lncRNAs) MEG3, TUG1, and SRA1, and one related microRNA (miRNA): hsa-miR-
21-3p. We observed statistically significant upregulation in MEG3, TUG1, and hsa-miR21-3p  in CAD 
patients compared to control participants (p-value < 0.01). Nevertheless, SRA1 exhibited downregulation 
with no statistical significance (p-value > 0.05). All ncRNAs under study displayed a significantly strong 
correlation with disease incidence, age, and smoking. Network construction revealed a strong relationship 
between MEG3 and TUG1. ROC analysis indicated high potentiality for hsa-miR-21-3p to be a promising 
biomarker for CAD. Moreover, MEG3 and TUG1 displayed distinguished diagnostic discrimination but 
less than hsa-miR-21-3p, all of them exhibited strong statistical significance differences between CAD and 
control groups. Conclusively, this research pinpointed that MEG3, TUG1, and hsa-miR-21-3p are potential 
biomarkers of CAD incidence and diagnosis.
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