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Praca prezentuje rolę wybranych cząsteczek microRNA  
(miRNA) i ich udział w mechanizmach wewnątrzkomórkowych 
determinujących zjawisko kancerogenezy i progresję zmian 
nowotworowych. Koncentruje się na problematyce związanej 
z  rolą miRNA jako onkogenów lub genów supresorowych. 
Autorzy dokonują przeglądu najnowszego piśmiennictwa do-
tyczącego znaczenia wybranych microRNA w procesie neopla-
zmatycznym, w tym rakach regionu głowy i szyi.
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The work presents the role of selected microRNA molecules 
(miRNA) and their participation in intracellular mechanisms 
determining the phenomenon of carcinogenesis and the progres-
sion of neoplastic changes. It focuses on the problems related 
to the role of miRNA as oncogenes or suppressor genes. The 
authors review the latest literature on the importance of selec-
ted microRNAs in the neoplasmatic process, including cancers 
of the head and neck region.
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	 MikroRNA (miRNA) należą do krótkich, regula-
torowych cząsteczek RNA (srRNA) [1-6]. Są to małe, 
niekodujące nici RNA, składające się z 20-23 nukle-
otydów, które regulują ekspresję genów na poziomie 
potranskrypcyjnym i stanowią najliczniejszą grupę 
wśród srRNA [1-4]. Po raz pierwszy zostały opisane 
w 1993 roku [2]. W ludzkim genomie kodowanych 
jest około 2000 miRNA, ale nie wszystkie zostały 
dotychczas opisane i dokładnie scharakteryzowa-
ne [1, 2]. Regulują one funkcję około 30% genów 
u człowieka, przy czym jedna cząsteczka miRNA 
może być odpowiedzialna za regulację nawet 200 
genów [1, 2, 6]. Pierwsze badanie dotyczące mi-
croRNA w raku głowy i szyi zostało opublikowane 
w 2005 roku [7].

	 Dla właściwego określenia cząsteczki mikroRNA 
w fachowym nazewnictwie stosuje się przedrostek 
miR oraz nadaje numer identyfikacyjny (np. miR-21, 
miR-155).
	 MiRNA mają kluczowy udział w wielu mechani-
zmach wewnątrzkomórkowych m.in. różnicowaniu 
komórek macierzystych układu krwiotwórczego, 
różnicowaniu komórek mięśni szkieletowych, egzo-
cytozie, apoptozie, regulacji sekrecji insuliny i em-
briogenezie, jak również w procesie kancerogenezy 
i progresji zmian w nowotworach o różnym pocho-
dzeniu u człowieka [1-6]. Pierwsze badania naukowe 
dotyczyły analizy miRNA w przebiegu przewlekłej 
białaczki limfocytarnej B (PBL-B) i  wskazały na 
rolę tych cząsteczek jako kluczowych regulatorów 
zarówno genów supresorowych, jak i  onkogenów 
[1, 2, 6]. Co więcej, same miRNA mogą pełnić takie 
role w procesie nowotworzenia [1, 2, 4-6].* – równy udział autorów w przygotowaniu pracy
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MicroRNA jako onkogeny (oncomiRs)

	 Liczne doniesienia wskazują, że onkogenna 
funkcja miRNA polega na zaburzeniu regulacji lub 
zahamowaniu wewnątrzkomórkowych szlaków pro-
wadzących do nasilenia zjawisk apoptozy, prolifera-
cji i różnicowania komórek guza, jak też dysregulacji 
antynowotworowych mechanizmów obronnych 
[2-4, 6]. W badaniach nad rolą miRNA w różnych 
nowotworach, potwierdzono występowanie wy-
raźnej nadekspresji niektórych z nich w materiale 
tkankowym pobieranym ze zmian nowotworowych, 
w porównaniu z ekspresją w tkance nienowotwo-
rowej [6, 9, 10, 13]. Nadekspresja miRNA może 
być spowodowana amplifikacją, demetylacją wysp 
CpG w rejonie promotorowym genu oraz nieprawi-
dłowym działaniem czynników transkrypcyjnych 
[21, 22]. Analizy in vitro pozwoliły potwierdzić tezę 
o onkogennej roli licznych miRNA, na przykład 
miR-21, miR-155, miR-221/222, będących jednymi 
z lepiej poznanych microRNA o potencjale onkogen-
nym m.in. w raku piersi, płuc, jelita grubego, szyjki 
macicy oraz nowotworach głowy i szyi [2, 3].

miR-21

	 MiR-21 jest przykładem jednego z pierwszych 
microRNA opisanych u człowieka, którego onkogen-
ne właściwości zostały potwierdzone w badaniach 
nad kancerogenezą i rozwojem wielu nowotworów 
u człowieka [2, 23]. Mechanizm onkogennego 
działania miR-21 polega m.in. na hamowaniu eks-
presji genu PDCD4 (ang. Programmed Cell Death 
Protein 4), którego produktem jest jądrowe białko 
uczestniczące w programowanej śmierci (apoptozie) 
proliferujących komórek guza [23-26]. Zmienioną 
ekspresję genu PDCD4 opisano w limfocytach T 
oraz komórkach NK, co potwierdza jego rolę w ne-
gatywnej regulacji procesów obrony przeciwnowo-
tworowej organizmu. Innym genem docelowym dla 
działania miR-21 jest gen PTEN (ang. Phosphatase 
and Tensin Homolog), funkcjonujący jako gen supre-
sorowy. Białkowy produkt PTEN o właściwościach 
fosfatazy zaangażowany jest w regulację cyklu ko-
mórkowego i prowadzi do zahamowania podziałów 
komórkowych i inicjacji apoptozy komórek guza 
[22]. Nadekspresję miR-21 potwierdzono m.in. 
w raku piersi (supresja miR-21 hamowała wzrost 
guza), raku prostaty (nadekspresję miR-21 hamo-
wała apoptozę, nasilała migrację i inwazyjność 
komórek nowotworowych), glioblastomie (regulacja 
licznych szlaków wewnątrzkomórkowych, w tym 
związanych z aktywnością p53 i TGF-β), raku płuc 
(supresja genu PDCD4) oraz nowotworach głowy 
i szyi [2]. W tych ostatnich stwierdzono związek mię-
dzy nadekspresją miR-21 a zmniejszeniem odsetka 

	 Liczne badania wskazują na występowanie 
„specyfiki” ekspresji określonych miRNA, nie tylko 
typowych dla poszczególnych tkanek organizmu, ale 
także charakterystycznych dla konkretnych nowo-
tworów różnego pochodzenia [2, 4]. Mówi się zatem 
o tzw. profilu miRNA dla poszczególnych typów 
guzów nowotworowych, który określa ich charak-
terystykę i pośrednio może wskazywać na cechy 
kliniczno-patologiczne zmian, na przykład stopień 
zróżnicowania guza, zdolność do angiogenezy, pro-
liferacji i migracji komórek nowotworowych [2, 5]. 
W wielu doniesieniach naukowych wskazuje się 
także na korelację między ryzykiem kancerogenezy, 
progresją zmian oraz występowaniem wznów no-
wotworu, a ekspresją i profilem miRNA [2-4, 6, 8]. 
Poszukuje się także roli różnych rodzajów miRNA 
jako narzędzia pomocnego w określaniu margine-
sów chirurgicznych po leczeniu operacyjnym, lub 
markerów przerzutów węzłowych czy wskaźników 
diagnostycznych [2, 9-13]. Ciekawym obszarem 
badań pozostaje także związek ekspresji miRNA 
z odpowiedzią na określoną terapię przeciwnowo-
tworową, warunkowaną poziomem określonych 
miRNA [5, 14-19].
	 Co istotne, cząsteczki microRNA wykazują, waż-
ną z klinicznego punktu widzenia, dużą stabilność 
w analizowanym materiale, nie tylko tkankowym 
pochodzącym z utkania guza i węzłów chłonnych, 
ale także w płynach ustrojowych (surowicy krwi, 
ślinie, moczu i płynie owodniowym) [2, 20]. Spra-
wia to, że metoda pobrania materiału nie musi być 
obciążająca i inwazyjna dla chorego, a materiał 
do badań łatwy do pozyskania. Obecność miRNA 
w surowicy krwi zaobserwowano w nowotworach 
hematologicznych, ale także w guzach litych różne-
go pochodzenia, co mogłoby być drogą do łatwej 
i wczesnej diagnostyki stopnia rozwoju procesu neo-
plazmatycznego [2]. Opisuje się także rolę miRNA 
krążących w płynach ustrojowych, jako cząsteczek 
sygnałowych aktywujących receptory komórkowe, 
co potwierdza również inne zadania miRNA w me-
chanizmach wewnątrzkomórkowych, nie tylko 
regulację genów na poziomie potranskrypcyjnym 
[2]. MiRNA mogą funkcjonować w komórce no-
wotworowej jako onkogeny lub geny supresorowe. 
Zwykle występują w określonych kombinacjach 
dla poszczególnych nowotworów, a nadekspresja 
niektórych miRNA jest ściśle powiązana z supresją 
innych i zwykle prezentuje się odwrotnie niż w tkan-
ce nienowotworowej i jest uwarunkowana pocho-
dzeniem guza [2]. Na przykład miR-221 i miR-222 
pełnią rolę genów supresorowych w przypadku 
białaczki erytroblastycznej, ale funkcjonują jako 
onkogeny w niektórych nowotworach litych [2].
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5-letnich przeżyć pacjentów, obecnością przerzutów 
węzłowych oraz stopniem zróżnicowania komórek 
nowotworowych [9-11, 27]. Obiecujące pod wzglę-
dem klinicznym są także wyniki badań i metanaliz 
dotyczące roli cząsteczek miR-21 krążących w suro-
wicy krwi jako markera prognostycznego w chorobie 
nowotworowej. Badacze wskazują na występowanie 
korelacji między zmniejszeniem ekspresji miR-21 
u pacjentów po zabiegach operacyjnych a lepszą 
prognozą [28]. Roli miRNA poszukuje się także 
w procesach inicjacji nowotworowej w tym w zmia-
nach przednowotworowych. Badania potwierdzają 
wpływ m.in. miR-21, miR-345 i miR-181b w złośli-
wej transformacji zmian o charakterze leukoplakii 
błon śluzowych jamy ustnej [29, 30]. MiR-21 miałby 
być odpowiedzialny za nadmierne mitozy komórek 
nabłonka [30].

miR-155

	 Ekspresja miR-155 została potwierdzona w więk-
szości złośliwych guzów litych u człowieka, m.in. 
w raku piersi, raku szyjki macicy, gruczolakoraku 
trzustki, raku tarczycy, raku jelita grubego i raku 
płuc [2]. Badania naukowe wskazują, że miR-155 
może być markerem gorszej prognozy u pacjentów 
z chorobą nowotworową [2]. Na przykład, w raku 
piersi sugeruje się możliwą indukcję procesu neo-
plazmatycznego w przypadku współistniejącego 
stanu zapalnego, właśnie za pośrednictwem czą-
steczki miR-155 i aktywowanego przez niego genu 
SOCS1 (ang. Suppressor of Cytokine Signaling), od-
powiedzialnego za supresję wydzielania i inhibicję 
aktywności cytokin o działaniu antyneoplazma-
tycznym [2]. Także, udowodnione oddziaływanie 
miR-155 na funkcję genu FOXP3a (ang. Forkhead 
Box P3), związanego z różnicowaniem i regulacją 
aktywności komórek immunokompetentnych, może 
determinować przeżycie komórek w odpowiedzi 
na zastosowaną chemioterapię [2]. Szczególną rolę 
i znaczenie kliniczne miR-155 można zaobserwować 
w nowotworach pochodzenia hematologicznego [2]. 
Podwyższoną ekspresję miR-155 potwierdziły liczne 
badania przeprowadzone w chłoniakach B-komór-
kowych, w tym chłoniaka Hodgkina i w niektórych 
typach chłoniaków nieziarniczych [2]. Ostatnie 
analizy wskazują także na nadekspresję miR-155 
w komórkach szpiku kostnego u pacjentów z ostrą 
białaczką szpikową [2].
	 Patologiczna aktywność cząsteczki miR-155 
była także opisywana w nowotworach regionu 
głowy i  szyi, w tym w raku jamy ustnej i części 
nosowej gardła, gdzie zanotowano jego nadmier-
ną ekspresję korelującą z nasileniem nałogu żucia 
tytoniu [2, 31].

miR-222/221

	 W wielu nowotworach litych potwierdzono 
nadekspresję miR-221/222, m.in. w raku wątrobo-
wo-komórkowym, raku piersi, raku tarczycy i czer-
niaku [2]. Udowodniono, że aktywność cząsteczki 
miR-121/122 sprzyja zjawisku przemiany nabłon-
kowo (epitelialno)-mezenchymalnej (EMT, ang. 
Epithelial-Mesenchymal Transition Phenomenon) 
[2]. W przeprowadzonych badaniach podwyższony 
poziom ekspresji miR-221 i miR-222 był związany 
z nadmierną proliferacją, migracją i zaburzeniami 
regulacji apoptozy w komórkach guza nowotwo-
rowego [2]. Wykazano, ponadto że zahamowanie 
ekspresji opisywanych miRNA w komórkach guza 
powodowało nasilenie apoptozy i niszczenie komó-
rek nowotworowych [2]. Wyniki badań zdają się być 
zatem obiecujące w kontekście zastosowania w te-
rapii celowanej. Badania sugerują także rolę miR-
121/122 w modyfikacji zjawiska angiogenezy, co po-
twierdzono w przypadku nowotworów wątroby [2]. 
Obecności zwiększonego poziomu wykrywanych 
cząsteczek miR-221/222 w kale pacjentów z rakiem 
jelita grubego, otwiera także drogę do klinicznego 
wykorzystania oznaczania poziomu miR221/222 
we wczesnej, nieinwazyjnej diagnostyce tego typu 
guza [32].
	 Należy także podkreślić rolę miR-221/222 w no-
wotworach regionu głowy i szyi, gdzie wykazano 
istotny związek między nadekspresją cząsteczek 
miR-221 i miR-222 a szybkim wzrostem i większą 
inwazyjnością guza w raku jamy ustnej [33]. Ozna-
czanie poziomu ekspresji miR-222/221 w surowicy 
krwi u chorych wydaje się być także obiecującym 
markerem diagnostycznym oraz wskaźnikiem 
skuteczności leczenia [34]. Dowodzą tego badania 
przeprowadzone u pacjentów z rakiem krtani za-
kwalifikowanych do leczenia operacyjnego, u któ-
rych stwierdzano znacząco podwyższone wartości 
miR-222/221, obniżające się po radykalnym lecze-
niu chirurgicznym [34].

MicroRNA jako geny supresorowe

	 Delecje, całkowity lub częściowy brak ekspresji 
czynników regulujących proces transkrypcji oraz 
zmiany epigenetyczne m.in. metylacja wysp CpG 
w promotorze genu, mogą powodować zmniejsze-
nie poziomu ekspresji supresorowych cząsteczek 
miRNA [21, 22]. Badania naukowe wykazują, że 
geny dla mikroRNA o aktywności supresorowej 
często zlokalizowane są w miejscach łamliwych 
chromosomów lub w ich pobliżu [35, 36]. Brak 
funkcji supresorowych miRNA może prowadzić 
do zwiększonej ekspresji czynników onkogennych 
i tym samym przyczyniać się wzmożonej aktywności 
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wewnątrzkomórkowych mechanizmów determinu-
jących nasilenie proliferacji, wzrostu i inwazyjności 
komórek nowotworowych, aktywację angiogenezy 
oraz zahamowanie zjawiska apoptozy [21, 37].
	 Pierwszymi opisanymi microRNA posiadający-
mi funkcję genów supresorowych były cząsteczki 
miR-15a i miR-16-1, których geny kodujące zlo-
kalizowane są w chromosomie 13, w obszarze 
często ulegającym delecji, u chorych z przewlekłą 
białaczką szpikową [38, 39]. Badacze potwierdzili, 
że miR-15a i miR-16a są negatywnymi regulatorami 
genu BCL-2 (ang. B-cell Lymphoma 2), kodującego 
antyapoptotyczne białko BCL-2, którego nadekspre-
sja przyczynia się do zwiększonej oporności limfo-
cytów białaczkowych na apoptozę [40]. Co więcej, 
wykazano, że profil ich ekspresji definiuje przebieg 
kliniczny B-CLL. Podobne obserwacje zanotowano 
w raku płuca dla jednego z lepiej scharakteryzowa-
nych supresorowych microRNA Let-7, negatywnego 
regulatora proto-onkogenów RAS i MYC, które peł-
nią kluczową rolę w progresji cyklu komórkowego 
i proliferacji [41, 42].

miR-138

	 Jednym z przykładów miRNA o właściwościach 
supresorowych w nowotworach regionu głowy i szyi 
jest miR-138, którego zmniejszona ekspresja była 
opisywana w utkaniu nowotworowym raka krtani 
[43, 44]. Zmniejszenie poziomu miR-138 istotnie 
wiązało się z mniejszym zróżnicowaniem komórek 
guza, większym ryzykiem wystąpienia przerzutów 
do regionalnych węzłów chłonnych, jak i wyższym 
zaawansowaniem stadium klinicznego rozwoju raka 
[44]. Eksperymentalne przywrócenie ekspresji genu 
miR-138 hamowało proliferację komórek nowo-
tworowych poprzez hamowanie szlaków wewnątrz-
komórkowych związanych z aktywnością kinaz 
PI3/AKT, promujących podziały, wzrost i przeżycie 
komórek guza oraz angiogenezę, jak też działanie 
cząsteczki EZH2 (ang. Enhancer of Zeste Homolog 2), 
odpowiedzialnej za integrację chromosomów [43]. 
Podobne obserwacje potwierdzające występowanie 
obniżonego poziomu ekspresji miR-138 opisywane 
są w płaskonabłonkowym raku jamy ustnej [45]. 
Badania sugerują, że supresorowe działanie miR-138 
w tym typie nowotworu odbywa się poprzez regu-
lację ekspresji genu ISG15 (ang. Interferon-Stimula-
ted Gene 15), co może prowadzić do hamowania 
proliferacji, migracji i inwazji linii komórkowych 
raka jamy ustnej [46]. Innym przykładem analiz, 
mogą być badania ekspresji miR-138 oznaczanego 
zarówno w tkankach jak i w surowicy krwi w pła-
skonabłonkowym raku przełyku. Wyniki wskazują, 
że obniżony poziom aktywności miR-138 koreluje 
z niekorzystnymi parametrami klinicznymi tj. wyż-

szym stopniem rozległości miejscowej nowotworu 
pT, obecnością przerzutów do węzłów chłonnych 
oraz skróceniem pięcioletniego czasu przeżycia 
chorych [47]. Niska ekspresja miR-138 obserwo-
wana w raku wątroby i raku żołądka także istotnie 
wiązała się z wyższym zaawansowaniem klinicznym 
zmian nowotworowych oraz ryzykiem wystąpie-
nia przerzutów węzłowych [48-50]. Nadekspresja 
miR-138 w tych nowotworach przyczyniała się 
do hamowania proliferacji komórek guza poprzez 
wpływ na aktywność genu SIRT1 (ang. Sirtuin 1, 
NAD-dependent deacetylase sirtuin-1), będącego 
negatywnym regulatorem cząsteczki p65NF-kB oraz 
zmniejszonej aktywności czynnika transkrypcyjne-
go SOX4 w komórkach guza [49, 50].

miR-34

	 MiR-34 jest przykładem cząsteczki RNA, która 
także wykazuje działanie supresorowe [51, 52]. 
Badania naukowe dowodzą, że aktywność miR-34 
zwiększa ekspresję białka p53 co przyczynia się 
do zahamowania cyklu komórkowego i indukcji 
apoptozy [53]. Ciekawe obserwacje dotyczące roli 
miR-34 w chorobie nowotworowej dostarczyły 
badania poziomu ekspresji miR-34 w komórkach 
raka prostaty i raka płuc [54, 55]. Wykazano, że eks-
presja miR-34 jest istotnie mniejsza w utkaniu guza 
w porównaniu do nienowotworowych komórek 
płuc i prostaty [55, 56]. Co więcej, doświadczenia 
przeprowadzone w warunkach in vitro dowiodły, że 
wprowadzenie genu miR-34 do komórek raka płuc 
i prostaty powodowało zahamowanie wzrostu guza 
[57]. Inne badania na mysim modelu guza płuca po-
twierdziły rolę miR-34 nie tylko w inhibicji wzrostu 
komórek nowotworowych, ale również jego zna-
czenie w wydłużaniu ich przeżycia, a także wpływu 
na zmniejszenia ilości ognisk przerzutowych [58]. 
Podobne obserwacje zanotowano w badaniach nad 
rakiem krtani, w których potwierdzono, że obniżona 
ekspresja miR-34 koreluje istotnie z krótszym cza-
sem przeżycia pacjentów i jest ważnym biomarke-
rem zwiększonego ryzyka nawrotów choroby [21].

miR-206

	 MiR-206 jest klasyfikowany również jako gen 
o działaniu supresorowym w procesie kanceroge-
nezy [59, 60]. Liczne badania naukowe wskazują, 
że poziom ekspresji miR-206 jest najczęściej obni-
żony w nowotworach różnego pochodzenia, m.in. 
w raku nerki, raku wątroby i nowotworach regio-
nu głowy i szyi, w tym w raku krtani, raku części 
nosowej gardła i jamy ustnej [61-65]. Co istotne, 
niezależnie od rodzaju histopatologicznego zmian 
nowotworowych, najniższą ekspresję miR-206 opi-
sywano w guzach charakteryzujących się bardziej 
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terapeutycznych, szczególnie w przypadku wznów 
procesu nowotworowego oraz występowania prze-
rzutów węzłowych.
	 W tym kontekście miRNA, pełniąc rolę genów 
regulacyjnych onkogenezy stanowią grupę obiecu-
jących potencjalnych wskaźników molekularnych, 
które mogłyby być wykorzystane jako czynne mo-
dyfikatory odpowiedzi w nowoczesnych terapiach 
przeciwnowotworowych. Zmiany w profilu ekspresji 
wybranych miRNA mogłyby dostarczać informacji 
o  czułości nowotworów różnego pochodzenia na 
planowaną terapię jeszcze przed rozpoczęciem le-
czenia („przewidywanie odpowiedzi”) lub stanowić 
praktyczne narzędzie kontroli powodzenia leczenia 
[44]. Przykładem wykorzystania microRNA w cho-
robie nowotworowej mogą być podejmowane pró-
by in vitro zastosowania syntetycznych cząsteczek 
miRNA komplementarnych do mRNA określonego 
genu (powodujących „wyciszenie”/hamowanie on-
kogenów lub nasilenie ekspresji genów supresoro-
wych) oraz wykorzystanie tzw. antagomirów, czyli 
syntetycznych oligonukleotydów komplementar-
nych i w ten sposób blokujących określone miRNA 
poprzez przyłączenie się do nich, zanim te zdążą 
przyłączyć się do mRNA [7, 67].
	 Nowoczesne metody inżynierii genetycznej ukie-
runkowane na wykorzystanie cząsteczek microRNA 
otwierają zatem drogę do terapii celowanej, nie tylko 
ukierunkowanej na leczenie określonych typów no-
wotworów, ale także prowadzą do indywidualnego 
doboru terapii dla konkretnego chorego. Zanim 
to jednak nastąpi onkologię kliniczną czeka wiele 
wyzwań takich jak jednoznaczna identyfikacja wzo-
rów miRNA dla określonych typów nowotworów 
czy wskazanie kluczowych punktów kontrolnych 
i mechanizmów działania miRNA oraz ostateczne 
zdefiniowanie ich roli w rozwoju procesów neopla-
zmatycznych.

zaawansowanym stopniem inwazyjności klinicznej 
zmian nowotworowych, niskim zróżnicowaniem 
komórkowym oraz większym potencjale przerzu-
towania do regionalnych węzłów chłonnych [64]. 
Zmniejszona ekspresja miR-206 była także istotnie 
związana z krótszym czasem przeżycia chorych 
[63]. Co ciekawe, doświadczalnie przywrócona 
aktywność miR-206 w komórkach raka krtani 
przyczyniała się do odzyskania działania przeciw-
nowotworowego badanego miRNA [66]. W przepro-
wadzonych analizach badawczych stwierdzono, że 
transfekcja miR-206 do komórek guza zmniejszała 
ekspresję czynnika wzrostu śródbłonka naczyniowe-
go VEGF (ang. Vascular Endothelial Growth Factor) 
oraz hamowała wewnątrzkomórkowe mechanizmy 
prowadzące do proliferacji, migracji i inwazyjności 
komórek nowotworu [66]. Udowodniono także, że 
miR-206 uwrażliwia komórki raka części nosowej 
gardła na zastosowaną radioterapię, poprzez wpływ 
na funkcję insulinopodobnego czynnika wzrostu 
IGF1 (ang. Insulin-like Growth Factor 1) [65]. In-
nym dyskutowanym mechanizmem supresorowym 
działania miR-206 w przebiegu onkogenezy jest 
aktywacja kinazy związanej z cykliną G, GAK (ang. 
Cyclin G-associated Kinase), głównego regulatora 
proliferacji, migracji i zwiększonej inwazyjności 
komórek guza w mechanizmie zależnym od klu-
czowego supresorowego białka p53 [61].

Podsumowanie

	 Pomimo postępów w chirurgii onkologicznej 
i zastosowaniu nowoczesnych metod chemiora-
dioterapii w nowotworach głowy i szyi osiągnięto 
niewielką poprawę wskaźników przeżycia chorych, 
co wskazuje na pilną potrzebę znalezienia nowych 
biomarkerów kancerogenezy i progresji zmian no-
wotworowych, które pozwoliłyby na wprowadzenie 
innowacyjnych i skutecznych klinicznie algorytmów 
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