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Pagrindinis projekto tikslas - sistemiškai tirti krūties ir priešinės liaukos vėžio molekulinius patogenezės mechanizmus norint sukaupti fundamentines mokslo žinias apie šių ligų genezę bei pritaikyti tyrimų rezultatus individualizuojant ir efektyvinant krūties ir priešinės liaukos vėžio gydymą. 

Projekto uždaviniai: 1) Priešinės liaukos ir krūties vėžio molekulinių pokyčių profilio nustatymas naudojant šiuolaikines tyrimų technologijas; 2) Neinvazinių vėžio molekulinės analizės metodų kūrimas ir diegimas į bendrą vėžio žymenų sistemą; 3) Molekulinių žymenų sistemos kūrimas ankstyvam blogos prognozės nustatymui ir gydymo strategijos parinkimui bei diegimas į klinikinę praktiką; 4) Naujų prognozinių žymenų paieška; 5) Biologinių mėginių (audinių, kraujo ląstelių) saugojimo ir panaudojimo molekuliniams tyrimams infrastruktūros kūrimas.

Pagrindiniai tyrimų metodai. Genų raiška: imunohistochemija, fluorescencinė in situ hibridizacija (FISH), RT-PGR ir “tikro laiko” PGR. Genų mutacijos: DNR grandinės konformacijos polimorfizmų analizė (SSCP), tiesioginė sekoskaita. Epigenetinės pažaidos: metilinimui jautri PGR (MSP), kiekybinė DNR metilinimo analizė, bisulfitinė sekoskaita. Epigenomika: CIRDNA (epigenetinių pažaidų tyrimai cirkuliuojančioje vėžio DNR).
Molekuliniai taikiniai. Estrogenų valdomas atsakas: ESR, PR. Progesterono atsakas:TMPRSS2-EGR, TMPRSS2-ETV1. Ląstelės dalijimosi žymenys: Ki-67, p16, p14, telomerazė. Apoptozės valdymas: p53, ZAC1, RARß, RASSF1A, DAPK. Kancerogenų metabolizmas: GSTP1, MGMT. Naviko išplitimas: HIF-1α.
Trumpa projekto anotacija

Priešinės liaukos ir krūties vėžys yra dažniausios vyrų ir moterų onkologinės ligos, pasižyminčios aukštu mirtingumu. Remiantis Lietuvos vėžio registro duomenimis, 2001 - 2004 metais užregistruoti 5048 nauji krūties vėžio ir 2300 mirties nuo krūties vėžio atvejai. Vien tik 2005 m. nustatyti 2006 nauji priešinės liaukos vėžio atvejai. Ligų patogenezė yra gimininga, kadangi jų abiejų raidą įtakoja lyties hormonai. Krūties ir priešinės liaukos vėžys yra labai heterogeniškos ligos, pasižyminčios nevienoda eiga. Šiuo metu ligos eiga prognozuojama, remiantis riboto informatyvumo klinikinių žymenų sistema, o gydymui tik pavieniais atvejais skiriami atrankūs vaistai, nukreipti į ligą sukėlusį genetinį pakitimą. 

Mokslo pasiekimai žmogus genetikos ir genomikos srityse padėjo sukurti naujus, ypatingai jautrius vėžio tyrimo metodus. Genetine (DNR ir RNR) analize pagrįsti vėžio tyrimo metodai pasižymi aukštu informatyvumu, jautrumu ir atrankumu. Pažaidos vėžio genuose aptinkamos tik vėžinėse ląstelėse ir yra tiesiogiai susijusios su ligos geneze. Genų pažaidų analizė gali suteikti informacijos apie naviko jautrumą gydymui bei padėti prognozuoti ligos progresavimo tikimybę. Naujų vėžio genų identifikavimas padeda kurti naujos kartos gydymo strategijas, nukreiptas į konkrečius molekulinius taikinius. Projekto tikslas – įvertinti genetinių ir epigenetinių pažaidų spektrą krūties ir prostatos navikuose ir atrinkti informatyviausius prognozinius žymenis, papildysiančius esamą vėžio žymenų sąrašą. Molekulinių žymenų analizei pasirinkti modernūs ir patikimi metodai – DNR metilinimo analizė PGR būdu ir bisulfitinė sekoskaita, genų mutacijų analizė tiesioginės sekoskaitos ir DNR grandinės konformacijos metodu, genų raiškos vertinimas FISH metodu ir tikro laiko PGR. Molekuliniai pakitimai analizuojami navike, šlapimo nuosėdose ir kraujyje cirkuliuojančioje neląstelinėje naviko DNR. Tyrime ypatingas dėmesys skiriams ligonių stebėjimui. Informacija apie ligonių vizitus ir sveikatos būklę nuosekliai fiksuojama koduotoje elektroninėje duomenų bazėje. 
Tikimasi, kad projekto vykdymo metu sukurta nauja molekulinių žymenų sistema leis efektyviau parinkti gydymo strategiją – radikalias priemones taikant ligoniams su bloga prognoze, o gerą prognozę turintiems ligoniams skiriant tausojantį gydymą. Įdiegus naujas tyrimų technologijas ir integravus molekulinius žymenis į bendrą prognozinių vėžio žymenų sistemą, bus efektyviau naudojamos turimos gydymo priemonės, diegiamos naujos gydymo strategijos, sumažės invazinių tyrimų skaičius ligos stebėjimo periodu, pagerės išgyvenamumo rodikliai.
