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Введение. наследственная предрасполо-
женность к развитию рака молочной железы 
(рМЖ), ассоциированная с герминальными 
мутациями генов репарации Днк (BRCA(1,2)), 
характеризуется разнообразием вариантов 
полиморфизма, с тенденцией к определенной 
специфичности в различных популяционных 
группах населения. В регионах со смешан-
ным популяционным составом, к которым 
относится и крымский полуостров, вопрос о 
взаимосвязи мутаций с популяционной груп-
пой представляет не только научный интерес, 
но и имеет достаточно важное практическое 
значение с точки зрения разработки диагно-
стических и прогностических критериев забо-
леваемости рМЖ. Целью исследования яви-
лось определение частот встречаемости ряда 
мутаций генов BRCA1 (5382insC, 4153delA, 
185delAG) и BRCA2 (6174delT) в двух попу-
ляционных группах больных рМЖ, прожива-
ющих на территории крыма  — славянской и 
крымско-татарской, и имеющих клинические 
признаки наследственного заболевания.

Материалы и методы. исследованы 283 
образцов Днк, выделенных из крови боль-
ных с клиническими признаками наслед-
ственного рМЖ, из них 208  — славянской, 
и 75  — крымско-татарской популяционных 
групп. контрольную группу составили 256 
образца Днк, выделенных из крови здоро-
вых женщин, из них 196  — славянской, и 
60  — крымско-татарской популяционных 
групп. исследование проводилось с помощью 
полимеразной цепной реакции в реальном 
времени (пЦр-рВ) методом аллельной дис-
криминации, с анализом кривых плавления. 
Морфологическую верификацию диагноза 
проводили набором методик для определения 
гистологического варианта и иммунофеноти-
пирования опухоли по стандартной програм-
ме диагностики.

результаты. Мутации выявлены в 23 слу-
чаях рМЖ, данные мутации были иденти-
фицированы исключительно в славянской 
группе. преобладала мутация 5382insC гена 
BRCA1 (21/10,1%), и по одному случаю му-
таций 185delAG гена BRCA1 и 6174delT гена 

BRCA2. В крымско-татарской популяционной 
группе данные мутации зарегистрированы не 
были. иммуногистохимически у пациенток с 
выявленными мутациями в 86,4% случаях 
определялся трижды негативный рМЖ. В 
группе контроля был зарегистрирован толь-
ко один случай мутации  — 5382insC гена 
BRCA1 в славянской популяционной группе 
(0,4%).

Заключение. Частота встречаемости «му-
тации-основателя» 5382insC гена BRCA1 у 
больных рМЖ славянской популяционной 
группы соответствуют среднему российскому 
и европейскому уровню, частота других вари-
антов исследованных мутаций  — 185delAG 
гена BRCA1 и 6174delT гена BRCA2, реги-
стрируется значительно реже, а мутация 
4153delA в исследуемых выборках не наблю-
далась. отсутствие мутаций в исследованных 
маркерах популяционной группы крымских 
татар, в том числе имеющих наследствен-
ную предрасположенность к рМЖ, свиде-
тельствует об отличиях в спектре мутаций 
и обусловливает необходимость продолжения 
исследований с расширением спектра мута-
ций, с перспективой полногенного (BRCA1), 
либо полногеномного секвенирования Днк 
больных.

ключевые слова: рак молочной железы, 
мутации, наследственность, популяционные 
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Введение

наследственная предрасположенность к воз-
никновению рака молочной железы в значитель-
ной степени ассоциируется с герминальными 
мутациями в генах факторов репарации ДнК, 
среди которых гены BRCA(1,2) встречаются 
наиболее часто [1]. нарушение их функции ас-
социировано с повышенной вероятностью воз-
никновения рака молочной железы (рмЖ) и 
рака яичников (рЯ), а также и к другим видам 
онкопатологии [2, 3, 4].

BRCA(1,2) (Breast cancer associated) являют-
ся генами, продуцирующими белки-супрессо-
ры опухолевого роста, основной функцией ко-
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торых является восстановление поврежденных 
структур ДнК и, следовательно, обеспечение 
стабильности генетического материала каждой 
клетки [5, 6]. Большинство изменений, выяв-
ленных в ходе изучения всей последователь-
ности генов BRCA(1,2) являются частными 
и обнаруживаются только спорадически [7], 
при этом, ряд специфических мутаций, кото-
рые неоднократно обнаруживаются в различ-
ных популяционных группах, обогащенных 
генетическими изолятами, объединены единой 
генетической детерминантой, так называемой 
founder-мутацией (мутацией основателя) [8, 9]. 
например, для популяционной группы евреев-
ашкенази были определены мутации 5382insC, 
185delAG гена BRCA1, 6174delT гена BRCA2 
[10], у жителей Исландии распространена му-
тация 999del5 гена BRCA2 [11]. Во франко-
канадской популяции Квебека основными му-
тациями при рмЖ и рЯ являются 4446C>T/
Arg1443X гена BRCA1, 8765delAG гена 
BRCA2 [12]. В российской Федерации наи-
более распространенными являются мутации 
5382insC, С61G, 185delAG, 4153delA, 2080delA 
гена BRCA1 [1, 13]. В связи с подобными раз-
личиями оценка риска развития рмЖ и других 
видов онкопатологии при скрининге мутаций 
будет зависеть от наиболее информативного и 
репрезентативного для конкретной популяци-
онной группы перечня.

Крым является регионом со смешанной по-
пуляционной структурой населения, с превали-
рованием славянской и крымско-татарской по-
пуляционных групп. Клинико-генеологический 
анализ, проведенный о.В. Петровой и др. [14], 
основанный на изучении родословных в раз-
личных популяциях региона, послужил предпо-
сылкой к настоящему исследованию, обозначив 
ведущим предиктором развития рмЖ в крым-
ско-татарской этнической группе воздействие 
наследственных факторов риска: рекуррентный 
риск развития рмЖ, у потомков, в семьях из 
крымско-татарской популяции, в 17 раз превы-
шал популяционную частоту заболевания и в 3 
раза превышал рекуррентный риск в славянской 
популяции. При этом изучение частот встреча-
емости вариантов генов BRCA(1,2) у больных 
нрмЖ республики Крым до настоящего време-
ни не проводилось.

Понимание популяционных особенностей 
мутаций в генах BRCA, с учетом высокого уров-
ня заболеваемости рмЖ в мире, представляет 
интерес и с диагностической точки зрения, и 
с позиции прогноза заболевания. Исследование 
частот распространенных вариантов мутаций ге-
нов BRCA(1,2) в славянской и крымско-татар-
ской популяциях Крыма и явилось целью дан-
ного исследования.

Материалы и методы

В основную группу были включены пациентки двух 
популяционных групп  — славянской и крымско-татар-
ской, с гистологически верифицированным диагнозом рак 
молочной железы с клиническими признаками наслед-
ственного злокачественного новообразования (всего 283 
женщин, 208  — славянской, и 75  — крымско-татарской), 
которым было проведено специализированное лечение на 
базе ГБУЗрК «Крымский республиканский онкологический 
диспансер имени В.м. ефетова» в период с 2010 по 2019 
гг. Включение в группы пациенток проводилось при на-
личии в семье двух и более родственников I–II степени 
родства с рмЖ и/или рЯ; при раннем (<45 лет) возрас-
те манифестации заболевания; синхронных формах рмЖ; 
первично-множественных опухолях.

Критериями исключения послужили рмЖ у мужчин, 
метастатический рмЖ, рак in situ. отнесение к популяци-
онной группе проводилось на основании самоидентифи-
кации лица к определенной этнической группе (не менее, 
чем в двух поколениях в роду все родственники должны 
считать себя относящимися к данной группе).

Контрольную группу представили 256 здоровых жен-
щин (славянки 196 лиц и крымско-татарские татарки  — 
60) по возрасту и менструальной функции, сопоставимые 
с больными рмЖ основной группы.

В основной группе средний возраст больных соста-
вил 43,6±9,8 года, и контрольной группе  — 43,1±7,4 года 
(р>0,05). В табл. 1 продемонстрировано, что группы срав-
нения не отличаются по возрастному критерию.

Все пациенты добровольно согласились на участие в 
данном исследовании, подписав добровольное согласие. 
на данную работу получено одобрение Комитета по этике 
учреждения, на базе которого проводилось исследование 
(ФГаоУ Во «Крымский федеральный университет им. 
В.И. Вернадского», протокол №12 от 14.04.2016 г.).

Исследование мутаций генов BRCA проведено на обо-
рудовании Центра коллективного пользования «молекуляр-
ная биология» медицинской академии им. С.И. Георгиев-
ского (структурное подразделение) ФГаоУ Во «Крымский 
федеральный университет им. В.И. Вернадского». образцы 
ДнК выделялись из цельной крови фенол-хлороформным 
методом [15]. определение мутаций проводилось с помо-
щью «наборов для анализа однонуклеотидных полимор-
физмов методом SNP экспресс рВ» производства ооо 
нПФ «Литех», москва (BRCA1 5382insC, lot 03/S138/18, 
BRCA1 185delAG, lot 03/S137/18, BRCA1 4153delA, lot 07/
S168/18, BRCA2 6174delT, lot 03/S139/18), методом ПЦр в 
реальном времени в присутствии красителя SYBR Green, 
с анализом кривых плавления, в объеме 25 мкл, с исполь-
зованием термоциклера CFX-96 (BioRad, USA).

морфологическую верификацию диагноза проводили 
набором методик для определения гистологического вари-
анта и иммунофенотипирования опухоли по стандартной 
программе диагностики. Биопсийный и операционный ма-
териал фиксировали в забуференном нейтральном форма-
лине на протяжении не более 18-36 часов (в зависимости 
от объема материала), проводили обезвоживание и про-
питывание парафином с соблюдением стандартного про-
токола, разработанного для материала ткани молочной же-
лезы в гистопроцессоре Bond™-maX (Leica Microsystems, 
Германия). После заключения в парафин, на ротационном 
микротоме Leica RM 2255 (Leica Microsystems, Германия 
изготавливали срезы толщиной 4 мкм, окрашивали гема-
токсилином и эозином с помощью набора для окрашивания 
(Diapath, Италия) строго по инструкции к растворам реа-
гентов. Из блока с наиболее репрезентативным фрагментом 
опухоли готовили четыре среза на высокоадгезивные стек-
ла X-tra Adhesive (Leica Microsystems, Германия). на них 
проводились ИГх-реакции с ядерным маркером пролифе-
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рации Ki-67, рецепторам к эстрогенам (ER) и прогестерону 
(PR) (также с ядерной экспрессией), а также герцептест на 
мембранную экспрессию рецептора эпидермального факто-
ра роста человека HER2/neu. реакции ИГх окрашивания 
ставили в приборе Bond™-maX (Leica Microsystems, Герма-
ния) в соответствии с протоколом в инструкции примене-
ния антител, ставили позитивные и негативные контроли, 
проводили внутрилабораторный контроль качества реак-
ции. Использовались клоны антител, Dako Denmark A/S, 
Дания. оценивали реакцию в соответствии обновленными 
с клиническими рекомендациями ASCO CAP и руковод-
ством по интерпретации.

Полученные в ходе исследования данные вносили в та-
блицу пакета Microsoft Office Excel 2007. Статистическую 
оценку данных изучали при помощи лицензионной про-
граммы «Statistica 6.0». различия в исследуемых группах 
были проанализированы с помощью двустороннего крите-
рия хи-квадрат [16]. Критический уровень достоверности 
нулевой статистической гипотезы (об отсутствии значимых 
межгрупповых различий) принимали равный 0,05. Стати-
стически значимым для всех показателей считался крите-
рий p ≤ 0,05.

результаты и обсуждение

В гене BRCA1 из исследованных вариантов 
мутаций в группе больных рмЖ преоблада-
ла мутация 5382insC  — 21 случай (91,3%), и 
185delAG  — 1 случай (4,3%). В группе кон-
троля выявлен один случай мутации 5382insC 
(0,5%). мутация BRCA1 4153delA в исследуе-
мых выборках не выявлена. В гене BRCA2 му-
тация 6174delT обнаружена в основной группе в 

одном случае (4,3%). Все обнаруженные вариан-
ты мутаций выявлены в славянских популяцион-
ных группах (основной и контроля). В группах 
крымских татар ни одного из исследованных 
вариантов мутаций не обнаружено. 

По данным иммуногистохимического иссле-
дования ВRCA1  — ассоциированные опухо-
ли молочной железы чаще характеризовались 
трижды негативными (тн) биологическим 
типом (86,4% против 22,3%, (р=0,00001), при 
сравнении со случаями рмЖ, у больных с 
клиническими признаками рмЖ, без носи-
тельства мутации. В славянской популяции на-
следственный рак молочной железы (нрмЖ) 
был чаще представлен ER  — негативными  — 
39,9% (83), либо тн опухолями  — 33,2% (69). 
В большинстве случаев, молекулярно-биоло-
гический фенотип опухолей в крымско-татар-
ской популяционной группе, был представлен 
ER  — позитивными вариантами  — 80% (60), 
а объем тн опухолей, от общей выборки со-
ставил чуть более 10% (8/10,7%) (p=0,0002) 
(табл. 2). 

низкая степень дифференцировки опухоли 
(G3) превалировала в группе герминальных му-
таций BRCA1  — 54,5% (p=0,038), а в группе 
больных без мутаций преобладала умеренная 
степень опухолевой дифференцировки  — 63,1% 
(p=0,02).

Таблица 1. Возраст пациентов основной и контрольной группы

Возраст
(в годах)

основная группа 
n=283

Контрольная группа
n=256 р

абс. % абс. %

26  — 35 58 20,5 61 23,8 0,35

36  — 45 123 43,5 108 42,2 0,76

46  — 55 61 21,5 64 25,0 0,34

56  — 71 41 14,5 23 9,0 0,49

Средний возраст 43,6±9,8 43,1±7,4

Таблица 2. Характеристики больных НРМЖ с учетом популяционной составляющей

Характеристики Славянская популяционная группа Крымско-татарская популяционная 
группа p

n=208 % n=75 %

Средний возраст (лет) 43,4±8,5 - 41,2±9,7 - 0,27

Возраст (лет):
- до 45 лет
- после 45 лет

130
78

62,5
37,5

51
24

68
32

0,39

Стадия

I 42 20,2 17 22,7 0,65

II 101 48,6 36 48,0 0,93

III 65 31,3 22 29,3 0,76

иГХ- статус

Позитивные 125 60,1 60 80 0,0019

отрицательные 83 39,9 15 20 0,0003

Тройной негатив 69 33,2 8 10,7 0,0002
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результаты сравнения индекса опухолевой 
пролиферативной активности Ki-67 у пациен-
тов с мутацией BRCA1 и в группе нрмЖ без 
мутации демонстрируют более высокие показа-
тели индекса для BRCA1  — ассоциированного 
рмЖ: 86,4% против 52,3% (р=0,001).

В нашем исследовании носительство мута-
ции BRCA1 не было ассоциировано с высокой 
частотой первично-множественных опухолей у 
больных в группе с BRCA1  — ассоциирован-
ным рмЖ и нрмЖ: 13,6% против 15,4%, со-
ответственно.

обнаружение различий частот встречаемости 
мутаций генов BRCA для разных популяцион-
ных групп Крыма не является неожиданным. В 
различных регионах и популяционных группах 
европы и азии варианты и частоты мутаций 
этих генов отличаются значительно [17, 18]. Ис-
следованные в нашей работе мутации BRCA1 
5382insC, 4153delA, 185delAG описаны впервые 
в популяционной группе евреев-ашкенази [10], 
однако позднее они оказались достаточно рас-
пространенными в европе в целом. мутация 
5382insC является превалирующей (до 80% от 
всех регистрируемых мутаций BRCA1) в стра-
нах восточной европы [1, 18]. В Западной евро-
пе вклад исследованных нами мутаций в общую 
мутационную картину снижен. если в Польше 
мутация 5382insC встречается с высокой часто-
той, достигая у пациентов с рмЖ 30% [19], то 
в Германии эта величина составляет 4% [20], 
в Италии  — около 3% [8], в скандинавских 
странах, а также в Испании и Португалии не 
встречается [8]. При этом спектр регистрируе-
мых мутаций для разных популяционных групп 
Западной европы в значительной степени инди-
видуален [17, 18]. 

Спектр мутаций у жителей российской Фе-
дерации (рФ) можно охарактеризовать пятью 
наиболее часто проявляющимися мутациями  — 
5382insC, С61G, 185delAG, 4153delA, 2080delA 
гена BRCA1, при этом ведущим вариантом по-
лиморфизма является мутация 5382insC, рас-
положенная в 20 экзоне гена BRCA1. Данный 
вариант полиморфизма достигает до 80% среди 
всех мутаций гена BRCA1, и до 60% от обще-
го объема мутаций в генах BRCA(1,2) [2, 10, 
21, 22, 23, 24, 25, 26]. также отмечены следую-
щие варианты мутаций в гене BRCA1: 4153delA 
[10, 21, 23, 26], Cys61Gly [21, 23, 27], 185delAG 
[21, 23, 24, 27]. В нескольких российских ис-
следованиях также выявлены мутации 2080delA, 
3819delGTAAA, 3875delGTCT в гене BRCA1 
[10, 21, 22, 27, 25] и мутация 6174delT в гене 
BRCA2 [21, 23, 24, 27].

на Дальнем Востоке среди смешанного на-
селения без подразделения на популяционные 
группы мутация 5382insC регистрируется у 10% 

больных рмЖ, а мутация 4153delA  — 0,9% 
среди больных рмЖ, другие виды исследован-
ных нами мутаций не выявлены [28]. В Сиби-
ри в славянской популяционной группе мутация 
5382insC регистрируется у 6% пациенток с рмЖ, 
4153delA и 185delAG  — по 2,2%. При этом в 
автохтонных популяционных группах Сибири 
(Бурятия, тыва, алтай) эти мутации не встре-
чаются [29]. В Башкирии в славянской популя-
ционной группе мутация 5382insC встречается 
в 6% случаев с рмЖ, в башкирской  — в 2,7% 
[30]. В татарстане в славянской популяцион-
ной группе суммарная частота мутаций BRCA1 
5382insC, 4153delA, 185delAG у больных рмЖ 
достигает 27% [31], а в популяционной группе 
казанских татар эта величина ниже [32], либо 
данные мутации не выявлены [33]. можно было 
бы предполагать, что у автохтонного населения 
Средней азии частота превалирующей в сла-
вянской популяции мутации 5382insC должна 
быть невысокой, однако в Ферганской долине 
она достигает 8,7% [34], при том, что до 90% 
населения относится к популяциям автохтонного 
населения Узбекистана. 

на ближайших к Крымскому полуострову 
территориях частота встречаемости исследован-
ных нами мутаций также неоднородна. на тер-
ритории Украины у больных рмЖ в смешанной 
популяции частота мутации 5382insC у больных 
рмЖ в среднем составляет 4,7% [35]. на Ку-
бани (Краснодарский край) мутация 5382insC у 
пациенток с рмЖ достигает 19,1% [36], но в 
рядом расположенной республике адыгея эта 
мутация составляет лишь 1,9% [37]. на террито-
рии турции, для которой характерен свой спектр 
мутаций при рмЖ, мутация BRCA1 5382insC, 
по сообщениям разных источников, встречается 
среди больных рмЖ либо редко  — 1,9% [38], 
либо не встречалась вообще [39]. на террито-
рии румынии частота встречаемости мутации 
5382insC среди больных рмЖ  — 10% [40]. 

Полученные нами результаты по исследова-
нию мутаций генов BRCA(1,2) хорошо согласу-
ются с их распространенностью на сопредель-
ных Крыму территориях. В целом, выявление 
11,1% исследованных мутаций среди больных 
рмЖ славянской популяции согласуется с циф-
рами, наблюдаемыми в среднем в Восточной 
европе [17]. отсутствие этих мутаций среди 
пациенток крымско-татарской популяционной 
группы также согласуется с низким уровнем 
либо отсутствием данных мутаций среди ряда 
популяционных групп как европы, так и азии.

В целом результаты распределения мутаций 
в евро-азиатском регионе, включая Крымский 
полуостров, свидетельствуют об ограниченно-
сти диагностического значения исследования 
отдельных мутаций BRCA в качестве прогно-
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стического в различных популяционных груп-
пах. При этом значимость ряда мутаций в генах 
BRCA(1,2), регистрируемых в качестве минор-
ных, также может быть неоднозначной, учиты-
вая местоположение мутации и функциональное 
значение данного участка гена [41, 42]. однако 
важность регистрации мутаций в генах репара-
ции ДнК, к которым относятся гены BRCA(1,2), 
как важного предиктора ранней диагностики и 
специфического лечения, обуславливает необхо-
димость продолжения исследований по распре-
делению различных мутаций в разных популя-
ционных группах. результаты, полученные для 
Крыма с его смешанным популяционным соста-
вом, представляются в этом отношении основой 
для дальнейших исследований.

определение мутаций в крымско-татарской 
этнической группе, вероятнее всего, требует 
использование полногенного, либо полногеном-
ного секвенирования. По всей вероятности, ис-
пользование детекции точечных мутаций в ранее 
известных генах не охватывает спектр нрмЖ в 
данной популяционной группе. По этой причи-
не, проведение исследования по идентификации 
дополнительных генов, а соответственно, вы-
явление возможно нового гена высокого риска 
рмЖ, является следующих шагом в реализации 
решения данной проблемы. также, следует рас-
смотреть наследственную предрасположенность 
к рмЖ у крымских татар, в свете полигенного 
воздействия.

Известно, что, действуя совместно, генетиче-
ские варианты могут обеспечивать мультипли-
кативный эффект, в отношении риска развития 
рака [43]. аргументом в пользу вышеизложен-
ного, является факт преобладания в крымско-та-
тарской популяционной группе, c отягощенным 
наследственным анамнезом, гормонозавимых 
опухолей, что не вписывается в классическую 
картину трижды негативных опухолей с мутаци-
ей BRCA1, чаще проявляясь при полиморфизме 
генов BRCA2 и CHEK2. 

Выводы

Впервые установлена ведущая мутация гена 
BRCA1 у больных рмЖ, проживающих в Кры-
му и принадлежащих к славянской популяцион-
ной группе: такой мутацией является 5382insC 
гена BRCA1. В славянской популяции нрмЖ 
был чаще представлен иммуногистогически Эр-
негативными (39,9%), либо трижды негативны-
ми опухолями (33,2%). В крымско-татарской 
популяционной группе нрмЖ был представлен 
Эр- позитивными вариантами (80%). отсутствие 
наиболее известных мутаций гена BRCA1 у 
обследованных представительниц крымско-та-
тарской группы не исключает наличия других 

изменений в этом или других генах и требует 
дополнительных исследований, включающих 
полногенное или полногеномное секвенирова-
ние.
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Introduction. The hereditary predisposition to the growth 
of breast cancer (BC), associated with germline mutations of 
DNA genes repair (BRCA(1,2)), is characterized by a vari-
ety of polymorphism variants, with a tendency to a certain 
specificity in different population groups. In regions with a 
mixed population composition, such as Crimean Peninsula, 
the problem of the relationship of specific mutations and a 
population group is not only of scientific interest, but also has 
rather important practical significance from the point of view 
of diagnostic and prognostic criteria design for the breast 
cancer incidence. The aim of the study was to determine 
the frequency of occurrence of BRCA1 (5382insC, 4153delA, 
185delAG) and BRCA2 (6174delT) genes mutations in two 
population groups having a breast cancer and living in the 
Crimea  — Slavic and Crimean Tatar, with clinical signs 
of a hereditary disease. Materials and methods. 283 DNA 
samples were studied, collected from the blood of patients 
with clinical signs of hereditary breast cancer, of which 208 
were Slavic and 75 were Crimean Tatar population group. 
The control group consisted of 256 DNA samples collected 
from the blood of healthy women, of which 196 were Slavic 
and 60 were Crimean Tatar population group. The study was 
carried out using real-time polymerase chain reaction (PCR-
RT) by allelic discrimination, with the analysis of melting 
curves. Morphological verification of the diagnosis was car-
ried out by a set of methods for determining the histological 
variant and tumor immunophenotyping according to the stan-
dard diagnostic program. Results. Mutations were detected 
in 23 breast cancer cases; these mutations were determined 
exclusively in the Slavic group. The 5382insC BRCA1 gene 
mutation was prevailed (21/10,1%), and 185delAG BRCA1 
mutations one case and 6174delT BRCA2 mutation one case 
were obtained. None of the gene mutation was not registered 
in the Crimean Tatar population group. Immunohistochemi-
cally triple negative breast cancer was determined in 86.4% 
of mutations cases. Only one case of mutation was recorded 
in the control group  — 5382insC of the BRCA1 gene in the 
Slavic population group (0,4%). Conclusion The frequency 

of occurrence of the “founder mutation” 5382insC BRCA1 
gene mutation in breast cancer patients from Slavic popula-
tion group corresponds to the average Russian and European 
levels, the frequency of other variants of the studied muta-
tions, 185delAG BRCA1 gene and 6174delT BRCA2 gene, is 
recorded much less frequently, and the 4153delA mutation 
was not observed in the studied samples. The absence of mu-
tations in the studied markers of the Crimean Tatars popula-
tion group, including those with a hereditary predisposition to 
breast cancer, indicates differences in the mutation spectrum 
and necessitates the continuation of studies with an expansion 
of the mutation spectrum, with the prospect of full-genome 
(BRCA1) or genome-wide DNA sequencing of patients.

Key words: breast cancer, mutations, heredity, Crimean 
population groups




