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АННОТАЦИЯ
Актуальность: Рак молочной железы (РМЖ) является одной из основных проблем здравоохранения в Республике Казахстан. Для 

выявления генетических факторов, способствующих развитию РМЖ в Казахстане и во всем мире, проводятся полногеномные ассоци-
ативные исследования (англ. genome-wide association studies, GWAS). Метод GWAS последовательно помогает находить связь между 
определенными однонуклеотидными полиморфизмами (англ. Single Nucleotide Polymorphism, SNP) в геноме и развитием патологических 
состояний, в том числе РМЖ, выявив более 170 геномных участков. Помимо поиска локусов, ассоциированных с РМЖ, эти исследо-
вания также расширили наше понимание наследственности РМЖ с помощью SNP, расположенных в регуляторных зонах, а также 
идентификации вариантов ДНК, ассоциированных с метаболизмом лекарственных средств в целях персонификации лечения.

Цель исследования – освещение ключевых концепций современных методов в области генетики на основе GWAS.
Методы: Проведен поиск данных литературы в базах PubMed, Scopus, GWAS Catalog Cochrane Database of Systematic Reviews 

и др. для отбора и анализа релевантной информации.
Результаты: В статье описаны значимые GWAS исследования в области РМЖ, описаны определенные гены, ассоциирован-

ные с развитием заболевания, выявлены недостатки, а также были идентифицированы дальнейшие стратегии развития GWAS 
в Республике Казахстан.

Заключение: Результаты GWAS помогли улучшить наше понимание биологических механизмов, способствующих риску раз-
вития РМЖ, и в конечном итоге могут привести к разработке новых целевых методов лечения этого заболевания.
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Введение: Рак молочной железы (РМЖ) являет-
ся одним из самых распространенных злокачествен-
ных новообразований. В 2020 году во всем мире диа-
гноз был установлен у 2,3 млн. женщин [1]. С 2011 года 
РМЖ занимает первое ранговое место в структуре ча-
стоты заболеваемости злокачественными новообра-
зованиями в Республике Казахстан (РК), по статисти-
ческим данным показателей онкологической службы 
РК за 2021 год, в структуре заболевших РМЖ составил 
15,4 % среди обеих полов, среди женщин данный по-
казатель равен 27,1%. В структуре причин смерти насе-
ления, РМЖ занимает третью позицию, составляя 8,7% 
[2]. Несмотря на увеличение доли выявления случа-
ев на I-II стадии с помощью скрининга РМЖ, не удает-
ся достичь высоких показателей 5-летней выживаемо-
сти. Так, в странах ОЭСР (Организация экономического 
сотрудничества и развития) показатель 5-летней выжи-
ваемости – более 85,0%, а в РК он не превышает 68,4% 
[3]. Генетический набор индивидуума является основ-
ным компонентом в определении риска развития забо-
левания. Чтобы лучше понять генетические факторы, 
способствующие развитию РМЖ, проводятся полноге-
номные ассоциативные исследования (англ. genome-
wide association studies, GWAS) для выявления гене-
тических вариантов, связанных с этим заболеванием. 
Исследования GWAS проводятся с начала 2000-х го-
дов. В GWAS используются микрочипы или технологии 
секвенирования для скрининга сотен тысяч или даже 

миллионов однонуклеотидных полиморфизмов (англ. 
Single Nucleotide Polymorphism, SNP) и других вариан-
тов в геноме человека для поиска локусов генов, свя-
занных с заболеваниями. GWAS обычно основывается 
на гипотезе “распространенное заболевание – распро-
страненная вариация” с использованием подхода  
“случай–контроль” (рисунок 1) [4].

Рисунок 1 показывает корреляционную связь меж-
ду частотой аллелей и тяжестью заболевания. Соответ-
ственно, заболеваний с менделевским типом наследо-
вания (левый круг сверху) имеют сильное влияние на 
пациента, однако частота таких мутаций очень редка. 
С другой стороны, встречаются очень редкие и мало-
эффективные варианты (левый круг снизу), эти черты 
сдерживают установление достоверной корреляции 
между фенотипом и генотипом. GWAS были сосредото-
чены на идентификации нескольких генетических ва-
риантов, которые можно разделить на распространен-
ные варианты, связанные с высоким влиянием (правый 
круг сверху) и распространенные варианты с явным 
низким влиянием на здоровье человека (правый круг 
снизу) [5]. Чтобы определить корреляционную связь 
SNP с заболеванием, аллельная частота исследуемых 
маркеров SNP должна значительно отличаться между 
группой наблюдения и контрольной группой [4]. Для 
визуализации результатов GWAS в зависимости от рас-
положения хромосом, используются Графики Манхэт-
тена (рисунок 2) [6].
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Толчком к началу GWAS послужило развитие техно-
логий высокоточного генотипирования и завершение 
проекта «Геном человека» в 2003 году, который пре-
доставил эталонную последовательность генома, что 
позволило исследователям выявить генетические ва-
риации, связанные со сложными заболеваниями и при-
знаками [8]. 

Первое успешное GWAS исследование было опу-
бликовано в 2005 году, которое выявило генетические 
варианты, связанные с возрастной макулярной дегене-
рацией [9].

С тех пор исследования GWAS проводились для ши-
рокого спектра заболеваний и состояний, включая бо-
лезни сердца, диабет, болезнь Альцгеймера и многие 
виды рака.

Технология, используемая для GWAS, также разви-
валась с течением времени: новые методы позволяют 
анализировать большие наборы данных и выявлять бо-
лее сложные генетические ассоциации [10].

Первое в мире GWAS-исследование при РМЖ было 
опубликовано в 2007 году и выявило новые локусы 
предрасположенности. В исследовании были изуче-
ны данные 4398 больных с РМЖ и 4316 испытуемых 
контрольной группы. Всего было проанализировано 
227876 SNP, что составило покрытие приблизитель-
но 77% известных общих SNP у европейцев при r2>0,5. 
В результате обнаружены пять новых независимых 
локусов, связанных с РМЖ (P<10-7 с использованием 
стратифицированного теста Cochran-Armitage). Гены 
FGFR2, TNRC9/TOX3, MP3K1 и LSP1, обнаруженные во-

Рисунок 1 – Особенности генетических вариантов и корреляция с тяжестью болезни [5]

Рисунок 2 – Иллюстрация Манхэттенской диаграммы, изображающей несколько тесно связанных локусов. Каждая точка 
представляет собой SNP, ось X показывает геномное расположение, а ось Y – уровень ассоциации [7]
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круг четырех локусов, идентифицированы как гены 
риска РМЖ. Наиболее сильно ассоциированный SNP 
находился в интроне 2 гена FGFR2, рецепторной ти-
розинкиназы, которая амплифицируется и сверхэкс-
прессируется в 5-10% опухолей молочной железы [11]. 
Локус 16q содержит гены-кандидаты TNRC9/TOX3 и 
LOC643714. TNRC9/TOX3 играет немаловажную роль в 
различных клеточных процессах, включая регуляцию 
генов и транскрипционный контроль [12]. MAP3K1, 
расположенный в локусе 5q, является геном, участву-
ющим в сигнальной трансдукции, и ранее не сообща-
лось о его участии в развитии рака. LSP1 расположен 
в локусе 11p и представляет собой цитоскелетный бе-
лок, связывающий F-актин, экспрессируемый в кро-
ветворных и эндотелиальных клетках. Другие дока-
зательства ассоциации указывают на SNP вокруг гена 
H19, материнского импринтированного гена, кото-
рый кодирует нетранслируемую мРНК, тесно вовле-
ченную в регуляцию IGF2. Пятый локус представля-
ет собой интервал в 110 кб, не содержащий известных 
генов и расположенный в геномной области 8q24. Не-
смотря на отсутствие генов в сегменте 110 кб, область 
8q24 содержит локусы, также ассоциированные с ра-
ком простаты и колоректальным раком [11].

В 2009 году для получения более глубоких знаний 
о генетических факторах, контролирующих разви-
тие РМЖ, был создан проект «Совместное исследова-
ние онкологических генов и окружающей среды» (англ. 
collaborative oncological gene-environment study, COGS) 
путем сотрудничества четырех консорциумов. Про-
ект состоял из мета-анализа девяти GWAS с участием 
10 052 случаев РМЖ и 12 575 контролей. 29 807 случа-
ев SNP были отобраны для дальнейшего генотипирова-
ния, также были добавлены результаты 41 исследова-
ния Консорциума по борьбе с раком молочной железы 
(англ. Breast Cancer Association Consortium, BCAC) с ис-
пользованием 45 290 случаев и 41 880 контролей в по-
пуляции европейского происхождения. В результате 
совместных усилий SNP был выявлен в 41 новом локу-
се предрасположенности к РМЖ с геномной значимо-
стью (P<5×10-8) [13].

Несмотря на имеющиеся успехи GWAS в выявлении 
множеств генетических вариантов, существует раз-
рыв между способностью обнаруживать эти ассоциа-
ции и способностью осмысленно интерпретировать их 
биологическое значение [14]. В настоящее время про-
блемы, стоящие перед GWAS, включают определение 
ассоциаций локусов для решения задач, поставлен-
ных перед исследователями [15, 16]. Новая тенденция 
в идентификации локусов восприимчивости продви-
нулась вперед, чтобы точно описать функциональные 
эффекты и гены-мишени. Хотя идентификация распро-
страненных вариантов риска является развивающейся 
областью, она позволит создать рутинный метод скри-
нинга для более ранней диагностики и направить стра-
тегии лечения РМЖ. Связь SNP с определенным забо-
леванием получило название – полигенный индекс 
риска (polygenic risk score, PRS). 

Основной проблемой при разработке и использо-
вании PRS является обеспечение того, чтобы они оди-
наково подходили пациентам всех этнических групп. 
Если PRS не будут надлежащим образом исследованы, 
их использование в этих группах населения будет огра-

ничено, что еще больше усугубит существующие этни-
ческие различия в системах здравоохранения [17]. 

В исследованиях Wang S. и др. большинство вариан-
тов генов, связанных с РМЖ было обнаружено у пред-
ставителей европеоидной популяции. Однако многие 
из этих генетических рисков не передаются другим по-
пуляциям, при этом некоторые варианты вызывают 
риск в одной популяции и являются защитными в дру-
гой. Данное исследование показало, что из примерно 
100 вариантов выявленных вариаций увеличивающие 
риск РМЖ у европейцев и азиатов, 30-40% были защит-
ными в популяции африканского происхождения [18]. 
Эти исследования свидетельствуют о том, что иссле-
дования GWAS следует проводить с учетом специфи-
ки популяции, особенно у лиц не европейского проис-
хождения, при этом учитывается все наследственные 
факторы, поскольку стратификация риска автоматиче-
ски не переносится из одной популяции в другую.

Поскольку PRS являются относительно новыми в 
прогнозировании риска РМЖ, еще предстоит опре-
делить наилучший подход к доведению персонали-
зированной оценки риска до сведения пациента, и 
хотят ли пациенты знать эту информацию по срав-
нению со стандартным скринингом. PROCAS (Про-
гнозирование риска развития рака при скрининге), 
WISDOM (Информирование женщин о необходи-
мости скрининга в зависимости от показателей ри-
ска) и MyPeBS (Мой персонализированный скрининг 
молочной железы) – всё это крупномасштабные ис-
следования, в которых изучается целесообразность 
определения PRS при РМЖ и то, как можно облегчить 
клиническое внедрение [19].

Материалы и методы: Проведен поиск данных ли-
тературы в базах PubMed, Scopus, GWAS Catalog Cochrane 
Database of Systematic Reviews и др., глубина поиска соста-
вила 20 лет, с фокусом на современные публикации. 

Критерии включения:
– Исследования, опубликованные в течение послед-

них 10 лет (с 2013 по 2023 год). 
– Исследования, которые использовали GWAS для 

анализа генетических факторов, связанных с развити-
ем РМЖ.

– Исследования, которые предоставляют достаточ-
но достоверные данные для анализа.

Критерии исключения:
– Исследования, которые не фокусируются на гене-

тических факторах, связанных с РМЖ.
– Исследования, которые не предоставляют доста-

точно достоверных данных для анализа.
Поиск совершен с использованием следующих клю-

чевых слов: «рак молочной железы», «полногеномные 
ассоциированные исследования (англ. Genome-Wide 
Association Studies, GWAS)», «однонуклеотидный поли-
морфизм (англ. Single Nucleotide Polymorphism, SNP)», 
«полигенный индекс риска (англ. polygenic risk score, 
PRS)» и др.

Результаты: На основе использованных крите-
риев исключения и включения, ключевых слов в базах 
PubMed, Scopus, GWAS Catalog Cochrane Database of 
Systematic Reviews и др., нами было отобрано 11 значи-
мых публикаций [20 - 30]. Результаты 8 исследований, в 
которых отражены конкретные данные по исследова-
нию, представлены в таблице 1.
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Таблица 1 – Перечень значимых публикаций GWAS с выявленными SNP, ассоциированных с развитием РМЖ

Авторы Название исследования Год  
публикации

Количество 
новых SNP 

обнару- 
жено

Примеры  
обнаруженных SNP Расположение SNP

Michailidou K. et al. Large-scale genotyping identifies 
41 new loci associated with breast 
cancer risk [13]

2013 41 rs4808801 ELL
rs3760982 LYPD5, KCNN4
rs132390 EMID1

rs6001930 MRTFA
rs13387042 RN7SKP43, LINC01921

Michailidou K. et al. Genome-wide association analysis 
of more than 120,000 individuals 
identifies 15 new susceptibility loci 
for breast cancer [20]

2015 15 rs6507583
SETBP1

rs6507583
rs12405132 RNF115

Palomba G. et al. Genome-wide association study of 
susceptibility loci for breast cancer 
in Sardinian population [21]

2015 2 rs2912780 FGFR2

rs2193094 TOX3
Han M.R. et al. Genome-wide association study 

in East Asians identifies two novel 
breast cancer susceptibility loci [22]

2016 2 rs12118297 LINC02801, LMO4

rs16992204 LINC01426, LINC00160
Couch F.J. et al. Identification of four novel suscep-

tibility loci for estrogen receptor 
negative breast cancer [23]

2016 4 rs67073037 WDR43
rs6562760 RNY1P8, MARK2P12

rs188686860 CLK1/PPIL3
rs115635831 PPIL3

Michailidou K. Association analysis identifies 65 
new breast cancer risk loci [25]

2017 65 rs60954078 ESR1, CCDC170
rs141061110 FOXN3, FOXN3-AS1
rs2965183 GATAD2A

Milne R.L. et al. Identification of ten variants asso-
ciated with risk of estrogen-recep-
tor-negative breast cancer [26]

2017 10 rs200648189 NCOA1
rs6569648 L3MBTL3
rs66823261 RPL23AP53
rs17350191 ANXA13

Zhang H. et al. Genome-wide association study 
identifies 32 novel breast cancer 
susceptibility loci from overall and 
subtype-specific analyses [29]

2020 32 rs5776993 GSTM2
rs13277568 TRPS1
rs4742903 SMC2

Обсуждение: К 2015 году насчитывалось более 90 
установленных локусов предрасположенности к РМЖ, 
выявленных с помощью GWAS исследований. Ежегодно 
публикуются данные, выявляющие новые локусы вос-
приимчивости, так к 2020 году их количество превыша-
ло 200 локусов (Таблица 1).

Группа исследователей провела мета-анализ, ограни-
ченный женщинами европейского происхождения. Они 
работали с 11 GWAS, включающими 15 748 случаев РМЖ 
и 18 084 контрольных случая, а также дополнительно 
использовали данные из 41 исследования включавшее 
46 785 случаев и 42 892 контрольных случая, генотипи-
рованных для оценки более 11 миллионов SNP. В резуль-
тате было выявлено 15 новых локусов, связанных с РМЖ 
(P<5x10-8) (Таблица 1) [20]. Следуя предположению, что 
анализ генетически однородной популяции может пред-
ставлять собой дополнительный подход для выявления 
аллелей с низкой пенетрантностью, проведено иссле-
дование GWAS, где сравнивали данные 1431 пациентки с 
Сардинии с BRCA1/2-отрицательным РМЖ и 2171 здоро-
вых пациенток. Всего было проанализировано 2 067 645 
SNP. В исследовании сделан вывод о роли TNRC9/TOX3 
и FGRF2 как генов предрасположенности у пациентов с 
РМЖ BRCA1/2-типа из сардинской популяции (Таблица 1) 
[21]. Это согласуется с распространенным мнением о том, 
что пациентки с РМЖ из разных регионов могут иметь 
различный генетический фон, который влияет на риск за-
болевания, обусловленный экспрессией генов предрас-
положенности с низкой пенетрантностью.

В 2016 году были опубликованы три GWAS-исследова-
ния, описывающих новые генетические локусы предрас-
положенности. Одно исследование включало 14 224 слу-
чая с РМЖ и 14 829 здоровых женщин Восточной Азии, 
где было обнаружено, что два SNP в двух локусах связа-
ны с риском развития РМЖ на уровне значимости для 
всего генома, (один в 1p22.3, а другой в 21q22.12) (Табли-
ца 1)  [22]. Мета-анализ 11 GWAS  исследований, включа-
ющих 4939 случаев гормон-отрицательных РМЖ и 14 352 
контроля, в сочетании с 7333 случаями гормон-отрица-
тельным и 42  468 контролями и 15 252 носителями му-
тации BRCA1, генотипированных на основании исследо-
вания iCOGS (Совместное исследование онкологических 
генов, от англ. Collaborative Oncological Gene-environment 
Study), выявил четыре ранее не идентифицированных ло-
куса: 13q22 (KLF5), 2p23.2 (WDR43) и 2q33 (PPIL3) – с значи-
мой геномной ассоциацией (Таблица 1)  [23]. 

GWAS также может быть полезен для выявления SNP, 
связанных с ответом на антрациклин-содержащую нео-
адъювантную химиотерапию у больных РМЖ. Было вы-
явлено два SNP, которые были значительно связаны с па-
тологическим полным ответом после неоадъювантной 
химиотерапии. При анализе геномной структуры 401 
пациенток, получивших лечение на основе антрацикли-
нов, обнаружено, что только один SNP, расположенный в 
гене WT1, был связан с патологическим полным ответом, 
что позволяет предположить, что ген WT1 может быть 
потенциальной мишенью неоадъювантной терапии на 
основе антрациклинов при РМЖ [24].
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65 новых локусов восприимчивости было идентифи-
цировано в исследовании, проведенном Michailidou и 
др. (2017), и еще 10 – в исследовании Milne и др. (2017), 
в результате чего общее число известных генетических 
вариантов превысило 170 (Таблица 1)  [25, 26]. 

Ferreira и др. (2019) идентифицировали 26 генов, ко-
торые никогда не были обнаружены и могут быть ми-
шенью для всех вариантов генов риска РМЖ. В резуль-
тате исследования было обнаружено, что семь областей 
связаны со всеми фенотипами РМЖ, а четыре обла-
сти были связаны с гормон-отрицательными РМЖ [27]. 
Кроме того, Мортон и др. (2017) подтвердили, что ген 
TAGLN (rs74949440) на хромосоме 11q23 и ген RPS6KC1 
(rs17020562) на хромосоме 1q32.3 были значительно свя-
заны с риском развития РМЖ у женщин, которым в дет-
стве была проведена лучевая терапия на грудную клет-
ку по поводу любой злокачественной патологии [28]. В 
ходе исследования H. Zhang и др. были изучены гены 
более 133 000 женщин с РМЖ и 113 000 контроля, а так-
же более 18 000 женщин с мутацией в гене BRCA1. В ре-
зультате выявлены 32 новых SNP, увеличивающих риск 
развития РМЖ, причём 5 из этих локусов продемон-
стрировали обратную связь с гормон-позитивным и 
гормон-отрицательным РМЖ. Авторы полагают, что 
эти результаты позволяют лучше понять генетическую 
предрасположенность к подтипам РМЖ и послужат ос-
новой для разработки полигенных шкал риска для кон-
кретных подтипов (Таблица 1)  [29]. 

К настоящему времени в РК проведены пилотные 
проекты с использованием малой когорты по изуче-
нию полиморфизмов, связанных с развитием РМЖ [30]. 
В период с 2021 по 2023 гг. нами проводится GWAS ис-
следование, в которое включены более 1300 женщин 
казахской популяции с диагнозом РМЖ, в рамках науч-
но-технической программы  “Национальная программа 
внедрения персонализированной и превентивной ме-
дицины в Республике Казахстан”, инициированной МЗ 
и МОН РК. Проект находится на стадии анализа данных 
и выявления полиморфизмов, характерных для женщин 
казахской популяции.

Заключение: В заключение можно сказать, что ис-
следования методом GWAS играют важную роль в пони-
мании генетических основ РМЖ. Благодаря этим иссле-
дованиям было обнаружено множество генетических 
вариантов, связанных с повышенным риском развития 
РМЖ. GWAS позволяют нам лучше понять биологиче-
ские механизмы, лежащие в основе РМЖ, и предостав-
ляют новые возможности для разработки индивидуа-
лизированных подходов к диагностике, профилактике 
и лечению данного заболевания. Более глубокое пони-
мание генетических основ РМЖ, достигнутое благодаря 
данным, полученным при помощи GWAS, открывает но-
вые перспективы в борьбе с РМЖ.
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ABSTRACT

GENOME-WIDE ASSOCIATION STUDY IN BREAST CANCER:  
A LITERATURE REVIEW

D.R. Kaidarova1,2, N.A. Omarbayeva1,2, D.H. Omarov2, A.J. Abdrakhmanova1, K.K. Smagulova1, T.G. Goncharova1

1«Kazakh Institute of Oncology and Radiology» JSC, Almaty, the Republic of Kazakhstan; 
2«S.D. Asfendiyarov Kazakh National Medical University» NCJSC, Almaty, the Republic of Kazakhstan

Relevance: Breast cancer (BC) is one of the major health problems in the Republic of Kazakhstan. Genome-wide association studies (GWAS) 
are used to identify genetic factors contributing to breast cancer development in Kazakhstan and worldwide. The GWAS method consistently helps 

АНДАТПА

СҮТ БЕЗІ ҚАТЕРЛІ ІСІГІНІҢ ГЕНОМДЫҚ АССОЦИАТИВТІ ЗЕРТТЕУІ:  
ӘДЕБИЕТКЕ ШОЛУ

Д.Р. Қайдарова1,2, Н.А. Омарбаева1,2, Д.Х. Омаров2, Ә.Ж. Әбдірахманова1, Қ.Қ. Смағұлова1, Т.Г. Гончарова1

1«Қазақ онкология және радиология ғылыми-зерттеу институты» АҚ, Алматы, Қазақстан Республикасы; 
2«С.Д. Асфендияров атындағы Қазақ Ұлттық Медицина Университеті» КЕАҚ, Алматы, Қазақстан Республикасы;

Өзектілігі: Сүт безі обыры (СБО) Қазақстан Республикасындағы денсаулық сақтаудың негізгі проблемаларының бірі болып 
табылады. Қазақстанда және бүкіл әлемде сүт безі қатерлі ісігінің дамуына ықпал ететін генетикалық факторларды анықтау 
үшін геномдық ассоциативті зерттеулер жүргізілуде (ағылш. genome-wide association studies, GWAS). GWAS әдісі белгілі бір бір нук-
леотидті полиморфизмдер арасындағы байланысты табуға көмектеседі (ағылш. Single Nucleotide Polymorphism, SNP) геномда және 
патологиялық жағдайлардың дамуында, соның ішінде СБО, 170-тен астам геномдық учаскелерді анықтау. СБО-мен байланысты 
локустарды іздеуден басқа, бұл зерттеулер реттеуші аймақтарда орналасқан SNP арқылы СБО тұқым қуалаушылық туралы түсі-
нігімізді, сондай-ақ емдеуді жекелендіру мақсатында дәрілік заттардың метаболизмімен байланысты ДНҚ нұсқаларын анықтауды 
кеңейтті.

Зерттеудің мақсаты – GWAS негізіндегі генетика саласындағы заманауи әдістердің негізгі тұжырымдамаларын қамту.
Әдістері: Тиісті ақпаратты іріктеу және талдау үшін PubMed, Scopus, WOS Catalog Cochrane database of Systematic Reviews 

және т.б. базаларында әдебиет деректерін іздеу жүргізілді.
Нәтижелері: Мақалада СБО саласындағы маңызды GWAS зерттеулері сипатталған, аурудың дамуымен байланысты белгі-

лі бір гендер сипатталған, кемшіліктер анықталған, сондай-ақ Қазақстан Республикасында GWAS одан әрі даму стратегиялары 
анықталған.

Қорытынды: GWAS нәтижелері сүт безі қатерлі ісігінің даму қаупіне ықпал ететін биологиялық механизмдер туралы түсінігі-
мізді жақсартуға көмектесті және сайып келгенде, ауруды емдеудің жаңа мақсатты әдістерінің дамуына әкелуі мүмкін.

Түйінді сөздер: Сүт безі обыры, толық геномдық қауымдастырылған зерттеулер (Genome-Wide Association Studies), бір нуклео-
тидті полиморфизм (Single Nucleotide polymorphism), полигендік тәуекел индексі (polygenic risk score).
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to find associations between certain single nucleotide polymorphisms (SNPs) in the genome and the development of pathological conditions, in-
cluding breast cancer, by identifying more than 170 genomic sites. In addition to searching for loci associated with BC, these studies have expanded 
our understanding of BC heritability using SNPs located in regulatory areas and identifying DNA variants associated with drug metabolism for 
treatment personalization purposes.

The study aimed to highlight the key concepts of modern methods in genetics based on GWAS.
Methods: A literature search in PubMed, Scopus, GWAS Catalog, Cochrane Database of Systematic Reviews, etc., was performed to select 

and analyze relevant information
Results: The article describes significant GWAS studies in the field of breast cancer, describes certain genes associated with the development 

of the disease, identifies shortcomings, and identifies further strategies for the development of GWAS in the Republic of Kazakhstan
Conclusion: The results of this study have improved our understanding of the biological mechanisms that contribute to breast cancer risk and 

may ultimately lead to the development of new targeted therapies for the disease
Keywords: Breast cancer, Genome-Wide Association Studies (GWAS), Single Nucleotide Polymorphism (SNP), polygenic risk score (PRS).


