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Tóm tắt  

Ung thư dạ dày (UTDD) vẫn luôn là một trong những mối đe dọa lớn đối với sức khỏe con người trên toàn cầu. Chẩn 

đoán sớm UTDD là rất quan trọng để giảm tỷ lệ tử vong do bệnh cảnh này gây ra. Hiện nay, nội soi sinh thiết là tiêu 

chuẩn vàng để chẩn đoán UTDD. Tuy nhiên, tính xâm lấn và chi phí cao đã hạn chế ứng dụng của nó. Do đó, các dấu ấn 

sinh học không xâm lấn, thuận tiện, hiệu quả và chi phí rẻ để phát hiện sớm UTDD đang là một hướng nghiên cứu mới 

mẻ hiện nay. MicroRNA (miRNA) tồn tại ổn định trong huyết thanh, đã được báo cáo là có khả năng hữu ích để phát 

hiện ung thư. Việc phát hiện các dấu ấn sinh học trong máu được kỳ vọng sẽ tạo điều kiện phát hiện, dự đoán tiên 

lượng, theo dõi phản ứng hóa trị liệu và quản lý sự tái phát của bệnh UTDD ở người. Trong nghiên cứu này, chúng tôi 

đã kiểm tra các cấu hình biểu hiện của miRNA trong huyết thanh của mẫu bệnh nhân UTDD và mẫu bình thường để xác 

định các tổ hợp biểu hiện miRNA mới nhằm nâng cao độ nhạy và độ đặc hiệu của xét nghiệm chẩn đoán UTDD. Chúng 

tôi đã đánh giá toàn diện các cấu hình biểu hiện miRNA trong mẫu huyết thanh bằng các bộ số liệu GSE sẵn có trên 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov, thông qua phần mềm R V4.1.1 để dự đoán các miRNA tiềm năng chẩn đoán trong huyết 

thanh ở bệnh nhân UTDD. Sau đó chúng tôi tiếp tục đánh giá độ nhạy và độ đặc hiểu của chúng trong việc chẩn đoán 

UTDD. Kết quả dự báo này là cơ sở lý luận bước đầu trong việc xác định các dấu ấn sinh học phân tử tiềm năng cho 

chẩn đoán UTDD không xâm lấn trong những nghiên cứu trên thực nghiệm tiếp theo. 

Từ khóa: Dấu ấn sinh học; ung thư dạ dày; tin sinh học; sinh thiết lỏng; miRNA. 

Abstract  

Gastric cancer (GC) remains one of the major threats to human health worldwide. Early diagnosis of GC is very 

important to reduce mortality from this cancer. Currently, endoscopy (with biopsies) is the gold standard for the 

examination, evaluation, treatment of GC. However, this application has been limited by its invasiveness and high cost. 

Therefore, non-invasive, convenient, effective and low-cost biomarkers for early detection of GC are a new research 
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direction at present. MicroRNAs (miRNAs), which are stable in serum, have been reported to be potentially useful for 

cancer detection. The detection of biomarkers in the blood is expected to facilitate the detection, prediction of 

prognosis, monitoring of chemotherapy response and management of recurrence of GC. In this study, we performed the 

miRNA expression profiles in serum of GC patients and normal samples to identify novel miRNA expression 

combinations in order to improve sensitivity and specificity of diagnostic test for GC. We comprehensively evaluated 

the miRNA expression profiles in the serum sample using the GSE datasets available on 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov), through the R software V4.1.1 to predict potential diagnostic miRNAs in serum in GC 

patients. Finally, construction of the miRNA expression assemblies from the 19 miRNAs obtained to have a theoretical 

basis for miRNA research with GC for the next stage. 

Keywords: Biomarkers; gastric cancer; bioinformatics; liquid biopsy; miRNA. 

 

1. Đặt vấn đề 

Ung thư dạ dày (UTDD) là một trong những 

bệnh u ác tính thường gặp. Nó gây ra gánh 

nặng bệnh tật nghiêm trọng trên toàn thế giới 

[1]. UTDD được xếp là nguyên nhân gây tử 

vong do ung thư đứng hàng thứ tư, và là loại 

ung thư được chẩn đoán phổ biến thứ năm trên 

thế giới. Theo số liệu năm 2020, UTDD chiếm 

1,1 triệu ca mới (chiếm 5,6% tổng số ca ung 

thư) và số ca tử vong mới chiếm 7,7% tổng số 

các ca ung thư trên toàn thế giới [2, 3]. Việt 

Nam là nước nằm trong top 10 quốc gia có tỷ lệ 

UTDD cao nhất thế giới [4, 5]. UTDD là bệnh 

ung thư được chẩn đoán thường xuyên và cũng 

là nguyên nhân gây tử vong do ung thư thứ ba ở 

Việt Nam. Trong năm 2018, cả nước có hơn 

17.500 trường hợp UTDD mới được chẩn đoán 

[3, 6]. Cơ chế bệnh sinh của UTDD phụ thuộc 

vào sự phá vỡ sự cân bằng giữa sự tăng sinh 

bình thường của biểu mô niêm mạc dạ dày và 

thể hang. Việc duy trì sự cân bằng này phụ 

thuộc vào sự điều hòa của các chất sinh ung 

thư, các gen ức chế khối u và một số yếu tố 

tăng trưởng. UTDD là một quá trình bệnh lý lâu 

dài, mãn tính, đa yếu tố và đa giai đoạn. Căn 

nguyên rất phức tạp và nitrosamine là một 

trong những chất gây ung thư đã được xác 

nhận. Hiện nay, các chất chỉ điểm khối u huyết 

thanh thường được sử dụng trong lâm sàng 

UTDD bao gồm CEA, CA19-9, CA125, v.v. Ở 

Việt Nam, tỷ lệ phát hiện sớm UTDD thấp [7]. 

Hơn nữa, phương pháp chẩn đoán sớm UTDD  

 

là nội soi chưa thể phổ biến rộng rãi do các yếu 

tố như xâm lấn và chi phí cao. Cộng thêm là có 

sự khác biệt đáng kể về tỷ lệ sống thêm 5 năm 

giữa UTDD giai đoạn đầu và UTDD tiến triển 

sau điều trị [8]. Do đó, việc tìm kiếm một 

phương pháp chẩn đoán sớm UTDD không 

xâm lấn là điều rất cần thiết. 

Gần đây, nhiều nghiên cứu đã chỉ ra rằng, sự 

xuất hiện và phát triển của khối u là một quá 

trình bệnh lý lâu dài, phức tạp, đa yếu tố. Trong 

đó, miRNA tham gia điều hòa quan trọng đối 

với cơ chế phân tử cho sự tiến triển UTDD. 

miRNA là các RNA không mã hóa được bảo 

tồn cao với khoảng 22 nucleotide và được biểu 

hiện rộng rãi ở sinh vật nhân chuẩn 

(eukaryotes). miRNA tham gia điều chỉnh sự 

biểu hiện của gen mục tiêu ở cấp độ sau phiên 

mã bằng cách liên kết với vùng 3’ chưa được 

dịch mã của chúng [9]. Người ta đã phát hiện ra 

rằng biểu hiện bất thường của miRNA rất phổ 

biến trong mô UTDD và một loạt các phân tử 

miRNA được điều chỉnh tăng hoặc điều chỉnh 

giảm trong mô UTDD so với mô bình thường 

liền kề với khối u [10]. Chúng tôi đã giả thuyết 

rằng các miRNA được biểu hiện bất thường 

đóng một vai trò nhất định trong sự xuất hiện 

và phát triển của UTDD. Trong nghiên cứu 

này, sự khác biệt về mức độ biểu hiện của tất cả 

các miRNA đã được phân tích từ các bộ số liệu 

GSE bằng phần mềm R. Từ kết quả đó chúng 

tôi sử dụng làm cơ sở ban đầu cho các phân tích 

giai đoạn tiếp theo trong nghiên cứu. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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2. Phương pháp nghiên cứu 

2.1. Tin sinh học phân tích sự thay đổi biểu 

hiện miRNA 

Tất cả các phân tích được thực hiện bằng R 

phiên bản 4.1.1 (R Foundation for Statistical 

Computing, http://www.R-project.org ), phần 

mềm Perl và mã code phân tích. Giá trị điểm 

cắt LogFC > 0.5 và p < 0.05 cho biểu hiện khác 

biệt của miRNA.  

Dữ liệu phục vụ cho nghiên cứu được truy 

xuất từ trung tâm thông tin công nghệ sinh học 

thuộc Thư viện Y học - Viện Y tế Quốc gia 

Hoa Kỳ, trang chủ tại 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/. Chúng tôi sử 

dụng từ khóa “Gastric cancer” và “Stomach 

cancer” để tìm kiếm thông tin về các bộ số liệu 

giải trình tự thông lượng cao sẵn có trên hệ 

thống. Tiêu chuẩn lựa chọn các bộ số liệu: các 

miRNA được phát hiện trong huyết thanh; mỗi 

bộ số liệu GSE phải có hơn 3 mẫu huyết thanh 

từ bệnh nhân và nhóm đối chứng. 

2.2. Phân tích đường cong ROC và ước tính 

diện tích dưới đường biểu diễn ROC 

Để xác nhận tiềm năng chẩn đoán UTDD 

của các miRNA, chúng tôi tiếp tục sử dụng 

phần mềm R, công cụ perl, công cụ venny và 

mã code phân tích để xác định độ nhạy và độ 

đặc hiệu của biểu hiện miRNA. 

2.3. Tuyên bố đạo đức 

Các bộ số liệu GSE thuộc về bộ dữ liệu công 

khai. Những nhà khoa học đóng góp cho cơ sở 

dữ liệu này đã nhận được sự chấp thuận về mặt 

đạo đức theo tuyên bố Helsinki. 

3. Kết quả nghiên cứu 

3.1. Sàng lọc và lựa chọn bộ số liệu phân tích 

Kết quả tìm kiếm xác nhận đến thời điểm 

năm 2023 là 13922 bộ dữ liệu được cung cấp. 

Bước tiếp theo của nghiên cứu, chúng tôi phân 

tích chúng thành những tập hợp cơ sở dữ liệu 

chuyên biệt theo nội dung. Mục đích là tìm 

kiếm các bộ số liệu liên quan đến dấu ấn sinh 

học miRNA lưu hành trong các mẫu sinh thiết 

không xâm lấn. Do đó, những số liệu khác về 

LncRNA, circRNA, SNPs, tế bào nuôi cấy, các 

bộ số liệu mẫu đơn được loại bỏ (Hình 1). 

Trong số 29 bộ số liệu liên quan đến miRNA, 

chúng tôi tiếp tục phân tích sâu dữ liệu. Trong 

đó, chúng tôi phát hiện có 7 bộ số liệu đề cập 

đến các phân tích giải trình tự cao thông lượng 

miRNA trên mẫu máu người. Cuối cùng, dựa 

vào tiêu chuẩn lựa chọn ban đầu của nghiên 

cứu, nghiên cứu này đã sàng lọc 4 bộ số liệu đạt 

tiêu chuẩn phục vụ cho nghiên cứu phân tích 

này. Toàn bộ hồ sơ biểu hiện miRNA của các 

mẫu huyết thanh này có trong cơ sở dữ liệu 

Omnibus Biểu hiện gen (GEO). Thông qua 

sàng lọc (Hình 1), nghiên cứu đã lựa chọn được 

4 bộ số liệu GSE phù hợp cho nghiên cứu dấu 

ấn sinh học miRNA trong huyết thanh, bao 

gồm: GSE59856, GSE85589, GSE112264, 

GSE164174 (Bảng 1). 

http://www.r-project.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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Hình 1. Sơ đồ sàng lọc bộ số liệu trên GEO trong nghiên cứu 

Bảng 1. Thông tin các bộ số liệu GSE được sử dụng 

GEO accession 

number for 

miRNA 

Subjects 

Platform Control GC 

GSE59856 150 50 GPL18941 3D-Gene Human miRNA V20_1.0.0 

GSE85589 19 7 GPL19117 Affymetrix Multispecies miRNA-4 Array 

GSE112264 41 50 GPL21263 3D-Gene Human miRNA V21_1.0.0 

GSE164174 1417 1417 GPL21263 3D-Gene Human miRNA V21_1.0.0 

Total 1627 1524  

3.2. Xác định các miRNA được biểu hiện khác biệt trong UTDD 

Phân tích sự khác biệt biểu hiện miRNA cho thấy có 3692 miRNA biểu đạt tăng và 504 miRNA 

biểu đạt giảm trong các mẫu huyết thanh (Bảng 2), cụ thể:  

Bảng 2. Thống kê sự khác biệt biểu hiện miRNA trong các bộ số liệu 

STT GSE Biểu đạt tăng Biểu đạt giảm 

1 GSE59856 56 147 

2 GSE85589 8 10 

3 GSE112264 1768 224 

4 GSE164174 1860 123 

Tổng số 3692 504 
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Để tăng độ tin cậy cho kết quả dự đoán, chúng tôi đã sử dụng công cụ Venny V 2.1 

(https://bioinfogp.cnb.csic.es/) để đánh giá độ tương đồng kết quả của 4 bộ số liệu (Hình 2, 3), kết 

quả như sau: 

 

Hình 2. Sự tương đồng về kết quả liên quan đến các miRNA biểu hiện tăng 

Sự giao thoa các bộ số liệu liên quan đến 

miRNA biểu đạt tăng nhằm xác nhận độ tin cậy 

của kết quả thu được. Những miRNA xuất hiện 

đồng thời ở nhiều bộ số liệu sẽ cho thấy khả 

năng liên quan đến UTDD càng cao. Từ Hình 

2, kết quả thu được 1759 miRNA biểu hiện 

tăng quan trọng. 

 

Hình 3. Sự tương đồng về kết quả liên quan đến các miRNA biểu hiện giảm 

 Đối với bộ số liệu miRNA biểu đạt giảm, 

chúng tôi cũng tiến hành giao thoa các tập dữ 

liệu. Kết quả thu 122 miRNA biểu đạt giảm 

quan trọng phục vụ cho nghiên cứu. 

3.3. Các miRNA tiềm năng được dự đoán 

Thông qua kết quả ước tính diện tích dưới 

đường biểu diễn ROC (area under curve, AUC) 

để đánh giá độ nhạy và độ đặc hiệu cho các 

miRNA quan trọng trong huyết thanh vừa thu 

thập được. Một tổng số 1759 giao điểm hiển thị 

các miRNA biểu hiện tăng, và 122 giao điểm 

hiện thị các miRNA biểu hiện giảm (Hình 2,3) 

được sử dụng phân tích. Chúng tôi chỉ lựa chọn 

các miRNA có giá trị AUC > 90% để tiếp tục 

sử dụng cho nghiên cứu bệnh chứng (Bảng 3). 

Thông số LogFC từ phân tích biểu đạt khác biệt 

https://bioinfogp.cnb.csic.es/
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trước đó cho biết rằng độ chênh lệch biểu đạt 

của dấu ấn sinh học ở nhóm bệnh nhân ung thư 

và nhóm chứng khỏe mạnh. Trong đó, kết quả 

dương tính để chỉ sự biểu đạt dấu ấn sinh học ở 

bệnh nhân cao gấp bao nhiêu lần so với nhóm 

khỏe mạnh. Ngược lại, giá trị âm tính thể hiện 

sự biểu đạt giảm của dấu ấn đó trong nhóm 

bệnh nhân ung thư (Bảng 3). Các miRNA tiềm 

năng cho nghiên cứu được mô tả bên dưới: 

Bảng 3. Sự biểu đạt của miRNA trong từng bộ số liệu, diện tích dưới đường cong (AUC) và 

khoảng tin cậy 95% (CI) để so sánh nhóm 

STT miRNA-ID LogFC AUC 

95% CI GSE59856 GSE112264  GSE164174  

1 hsa-miR-1246  9.219577 5.98129 0.910(0.898-0.921) 

2 hsa-miR-1**p  7.624664 4.802068 0.916(0.905-0.927) 

3 hsa-miR-451a  6.718726 5.186892 0.960(0.952-0.967) 

4 hsa-miR-29b-3p  6.654978 4.813097 0.919(0.908-0.929) 

5 hsa-miR-124-3p  6.018733 4.349937 0.947(0.939-0.956) 

6 hsa-miR-46**p  5.843025 4.491473 0.939(0.930-0.948) 

7 hsa-miR-44**  5.68325 4.304378 0.910(0.899-0.921) 

8 hsa-miR-2**p  5.21134 3.962467 0.906(0.895-0.917) 

9 hsa-miR-46**p  5.161588 4.4699 0.907(0.897-0.918) 

10 hsa-miR-31**p  4.900439 3.96928 0.904(0.893-0.915) 

11 hsa-miR-12**  4.701495 5.817375 0.985(0.980-0.990) 

12 hsa-miR-80**  4.152331 3.71993 0.940(0.931-0.949) 

13 hsa-miR-65**  3.984447 2.903227 0.915(0.904-0.926) 

14 hsa-miR-474**p  3.973411 2.976248 0.905(0.894-0.916) 

15 hsa-miR-124**p 0.705967 1.527598 1.182312 0.903(0.892 -0.914) 

16 hsa-miR-67**p  -1.47886 -1.15046 0.902(0.890-0.913) 

17 hsa-miR-122**p  -1.3632 -1.03577 0.976(0.971-0.981) 

18 hsa-miR-676**p  -0.94901 -0.76911 0.951(0.943-0.958) 

19 hsa-miR-12**b  -0.60499 -0.56349 0.917(0.907-0.927) 

Các kết quả thu được đều hiển thị AUC > 

80% cho thấy tiềm năng trở thành các dấu ấn 

sinh học miRNA trong chẩn đoán UTDD từ các 

mẫu huyết thanh. 

4. Thảo luận 

Trong nghiên cứu này, chúng tôi đã xác 

minh hồ sơ 19 miRNA lưu hành phân tích được 

từ bộ cơ sở dữ liệu GEO trên NCBI giữa những 

bệnh nhân UTDD và nhóm đối chứng. Các 

miRNA được xác định cho thấy AUC > 90% 

trong cả bộ dữ liệu phát hiện. Điều này xác 

nhận rằng độ nhạy và độ đặc hiệu cao của 

chúng trong kết quả dự đoán. Điều thú vị là 

chúng tôi nhận thấy rằng quá trình sàng lọc dấu 

ấn sinh học miRNA sẽ trở nên đơn giản và phù 

hợp hơn. Mặc khác, các tiêu chí lựa chọn về 

mặt lâm sàng và số lượng mẫu của mỗi bộ số 

liệu lớn, điều này để giảm thiểu nguy cơ sai 

lệch tiềm ẩn. Bởi vì một số nhóm chứng khỏe 

mạnh có thể bị ung thư hoặc viêm nhiễm không 

phát hiện được trên lâm sàng, hoặc kết quả thu 

được chỉ là sự trùng hợp ngẫu nhiên. Những 

điều này có khả năng ảnh hưởng đến kết quả. 

Mặc dù Nội soi và sinh thiết là một phương 

pháp được sử dụng rộng rãi và đã được phê 

duyệt để phát hiện UTDD [11-13]. Theo các 

nghiên cứu của Hoshi và Matthew cùng cộng 

sự, nội soi và sinh thiết là hướng tiếp cận tốt 

nhất để chẩn đoán sớm UTDD với độ chính xác 

cao có thể lên tới 98% [11, 14, 15] nhưng nó 

không phải là phương pháp tối ưu vì xét 

nghiệm có thể bị ảnh hưởng bởi nhiều yếu tố 

khác nhau, chẳng hạn như nghiên cứu của Zou 
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và Kim cùng cộng sự chỉ ra kỹ thuật này có tỉ lệ 

âm tính giả cao [13, 16], phụ thuộc rất nhiều 

vào kinh nghiệm của người thực hiện. Đây 

cũng là những kỹ thuật tốn nhiều thời gian, chi 

phí cao, khá khó chịu cho bệnh nhân và có khả 

năng để lại biến chứng hoặc xuất huyết [17, 

18]. Do đó, quá trình thiết lập của nghiên cứu 

này chủ yếu tập trung làm rõ các dự đoán về 

những dấu ấn tiềm năng liên quan đến chẩn 

đoán UTDD qua mẫu máu, tạo tiền đề cho 

những nghiên cứu thực nghiệm tiếp theo sau 

này. 

Các miRNA không có tế bào (cell free 

miRNA) có tất cả các đặc điểm của một dấu ấn 

sinh học ung thư, chẳng hạn như tính ổn định 

trong quá trình xử lý và bảo quản mẫu máu, 

đồng thời có khả năng phản ánh tình trạng bệnh 

lý khối U [19-21]. Kể từ khi miRNA được tìm 

thấy trong các dịch cơ thể (huyết thanh, huyết 

tương) và quan sát thấy có sự thay đổi về nồng 

độ miRNA lưu hành trong bệnh nhân, các 

miRNA không tế bào trở thành một trong 

những dấu ấn ung thư có tiềm năng trong việc 

chẩn đoán sớm, tiên lượng và đưa ra hướng 

điều trị [22-24]. Sự thay đổi biểu hiện của 

miRNA cũng đã được nhiều nghiên cứu trước 

đây công bố để phát hiện UTDD giai đoạn đầu 

như miR-17, miR-18a, miR-21, miR-25, miR-

223 lưu hành trong huyết tương được nghiên 

cứu trong những năm gần đây và đã được công 

nhận là những dấu chỉ có tiềm năng để chẩn 

đoán UTDD [25-27]. Bên cạnh đó, miRNA 

trong huyết thanh cũng là những dấu ấn có tiềm 

năng trong việc chẩn đoán bệnh ung thư. Trong 

một nghiên cứu, Yao cùng cộng sự đã tìm ra hồ 

sơ 16-miRNA lưu hành trong huyết thanh của 

người bệnh UTDD, trong đó hsa-miR-320a, 

hsa-miR-1260b và hsa-miR-6515-5p là 3 

miRNA có biểu hiện vượt trội trong các mẫu 

huyết thanh của người bệnh [28]. 

Thật thú vị, một số miRNA được chúng tôi 

dự đoán cũng từng được nhắc đến trong các y 

văn trước đây. Cụ thể, Shi và cộng sự khi tiến 

hành phân tích sự biểu hiện của các Exosomal 

miRNA trong huyết thanh đã phát hiện sự biểu 

đạt tăng của hsa-miR-1246 có thể phân biệt các 

giai đoạn tiến triển ở bệnh nhân UTDD với 

AUC > 80% [29]. Ngoài ra, sự biểu hiện quá 

mức của miR-1246 trong huyết thanh liên quan 

đến bệnh nhân mắc các dạng bệnh viêm ruột 

hoạt động [30], và là dấu ấn sinh học tiềm năng 

trong chẩn đoán UTDD [31]. Trong nghiên cứu 

các dấu ấn sinh học không xâm lấn cho viêm dạ 

dày từ các miRNA ngoại vi huyết thanh, Liu và 

cộng sự đã xác nhận tiềm năng dấu ấn sinh học 

hsa-miR-451a trong chẩn đoán [32]. Đối với 

hsa-miR-29b-3p cũng được phát hiện trong 

phân tích tin sinh học liên quan đến các gen 

trung tâm và tiềm năng điều trị trong UTDD 

[33]. Khi phân tích các dấu ấn sinh học không 

xâm lấn đề kháng Cisplatin trong UTDD và 

nghiên cứu ý nghĩa lâm sàng của thay đổi biểu 

đạt miRNA trong UTDD tiến triển, các nghiên 

cứu cũng đã xác nhận thêm vai trò quan trọng 

của hsa-miR-124-3p [34, 35]. Tóm lại, những 

phát hiện trên đã khẳng định chắc chắn hơn cho 

những phân tích của nghiên cứu này là hoàn 

toàn có cơ sở. Bên cạnh những miRNA đã được 

đề cập trong những báo cáo, nghiên cứu của 

chúng tôi còn phát hiện thêm những miRNA 

mới tiềm năng. Sự kết hợp các miRNA trong 

nghiên cứu này sẽ tiếp tục được thực hiện trong 

các thử nghiệm ở nhóm thuần tập tiếp theo. 

Chúng tôi cũng sẽ xác nhận vai trò của các 

miRNA trong kết quả dự đoán này. Cuối cùng, 

cơ chế chính xác của từng miRNA vẫn chưa 

được biết rõ. Các báo cáo sâu hơn về miRNA 

dự kiến sẽ giúp chúng ta hiểu rõ hơn về cơ chế 

ung thư. Nghiên cứu của chúng tôi sẽ hữu ích 

cho chẩn đoán lâm sàng hoặc điều trị cho bệnh 

nhân UTDD. 

5. Kết luận 

Những nỗ lực dự đoán 19 miRNA của chúng 

tôi liên quan đến UTDD nhằm mục đích sử 

dụng miRNA như là các dấu ấn sinh học tiềm 

năng trong chẩn đoán. Trong tương lai, sự phát 
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triển của chẩn đoán phân tử và tin sinh học kết 

hợp với mẫu sinh thiết lỏng sẽ như một quy 

trình trong chăm sóc sức khỏe có giá trị y học. 

Những thử nghiệm trên lâm sàng của chúng tôi 

sẽ củng cố vững chắc hơn cho những dự báo 

dấu ấn sinh học tiềm năng này. 
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