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Различные возраст-зависимые заболевания, в числе которых нейродегенеративные и
сердечно-сосудистые заболевания, хроническая почечная недостаточность, диабет II типа,
а также многие виды рака, на сегодняшний день являются причиной около 70% челове-
ческих смертей [1]. При этом риск развития данных заболеваний экспоненциально увели-
чивается с возрастом и имеет схожую динамику [2]. Такая зависимость наводит на мысль
о схожести молекулярных механизмов, вовлеченных в развитие возрастных заболеваний,
и старения [3]. Метаанализ генной экспрессии мог бы пролить свет на эту взаимосвязь и
выявить возраст-зависимые изменения, связанные с патологическим эффектом старения.

В настоящей работе мы собрали данные генной экспрессии, связанные с различными
возрастными заболеваниями в тканях мышей и человека. В их числе болезнь Альцгеймера,
хроническая почечная недостаточность, ишемический инсульт, аденокарцинома и гепато-
карценома. Мы определили паттерны генной экспрессии, отличающие ткани здоровых ор-
ганизмов от больных, и изучили их ассоциацию с сигнатурами старения, а также установ-
ленными интервенциями, продлевающими жизнь [4]. В ходе исследования была выявлена
значительная положительная корреляция паттернов генной экспрессии всех возрастных
заболеваний, кроме раковых, с сигнатурами старения, а также отрицательная корреля-
ция с биомаркерами интервенций, продлевающих жизнь. Примечательно, что результаты
анализа данных по раковым заболеваниям показали отрицательную корреляцию с сигна-
турами старения. Функциональный анализ генов, ответственных за этот эффект, показал,
что он обусловлен, в том числе, ускоренной пролиферацией, подавленным апоптозом и по-
вышенным потреблением энергии у раковых клеток, что роднит их с клетками молодого
организма. Наконец, разница в биологическом возрасте между здоровыми и больными ор-
ганизмами оценивалась с помощью транскриптомных часов старения. Часы подтвердили
более высокий возраст в тканях организмов, подверженных рассматриваемым нераковым
заболеваниям, в то время как раковые ткани продемонстрировали, в среднем, снижение
биологического возраста по сравнению с контрольными образцами. Таким образом, наша
работа показывает качественное различие между молекулярными механизмами, лежащи-
ми в основе онкологических и других возрастных заболеваний, демонстрирует связь этих
патологий с биомаркерами старения, а также указывает на конкретные гены и клеточные
процессы, ответственные за эти отличия.
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