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Tóm tắt 
Dấu ấn sinh học phân tử trong ung thư là các phân tử có thể đo lường và cung 

cấp thông tin về sự hiện diện, tiến triển hoặc phản ứng với việc điều trị một loại 
ung thư cụ thể. Những phân tử này có thể được phát hiện trong mô hoặc dịch cơ 
thể như máu, nước tiểu, phân… Việc xác định các dấu ấn sinh học ung thư đóng 
một vai trò quan trọng trong nhiều khía cạnh khác nhau của nghiên cứu ung thư 
và thực hành lâm sàng như phát hiện, chẩn đoán, theo dõi và phát triển các 
phương pháp điều trị ung thư. Các ứng dụng lâm sàng của dấu ấn sinh học rất 
rộng rãi. Hiện nay, với sự phát triển của khoa học, kỹ thuật, các phương pháp 
phát hiện dấu ấn phân tử ung thư ngày càng hiện đại và hiệu quả. Chính vì thế, 
việc hiểu rõ về dấu ấn sinh học phân tử ung thư là một việc quan trọng để có thể 
phát triển dấu ấn sinh học mới với độ nhạy, độ đặc hiệu cao hơn và giá trị lâm 
sàng tích cực hơn.  

Từ khoá: Dấu ấn sinh học dự đoán; Dấu ấn sinh học sàng lọc; Dấu ấn sinh 
học tiên lượng; Dấu ấn sinh học ung thư.  

 
MOLECULAR BIOMARKERS IN SOME COMMON CANCERS 

Abstract 
Molecular cancer biomarkers are molecules that can be measured and 

analyzed to gain information about the presence, progression, or response to 
treatment of a specific type of cancer. These molecules can be detected from 
various sources, including tissues and different body fluids such as blood, urine, 
stool, and others. The identification of cancer biomarkers plays a crucial role in 
various aspects of cancer research and clinical practice, including the detection,  
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diagnosis, monitoring, and development of treatments for cancer. Biomarkers of 
cancer are widely used in clinical practice. Currently, with advancements in 
science and technology, methods for detecting molecular markers of cancer are 
continuously evolving and becoming more modern and effective. Understanding 
cancer molecular biomarkers is crucial for the development of new biomarkers 
with improved sensitivity, specificity, and clinical value. 

Keywords: Cancer biomarkers; Predictive biomarkers; Screening biomarkers; 
Prognostic biomarkers. 

 
ĐẶT VẤN ĐỀ 

Gia tăng tỷ lệ phát hiện và tỷ lệ tử 
vong do ung thư là cơ sở cấp thiết để 
xác định các dấu ấn sinh học ung thư. 
Đây là những đặc điểm được đo lường 
như một chỉ số về nguy cơ ung thư, sự 
xuất hiện của bệnh ung thư hoặc kết 
quả của bệnh nhân (BN). Những đặc 
điểm này có thể là phân tử, tế bào, sinh 
lý hoặc dựa trên hình ảnh [1]. Trong 
đó, dấu ấn sinh học phân tử ung thư là 
các phân tử có hoạt tính sinh học bao 
gồm protein (enzyme hoặc thụ thể), 
axit nucleic (RNA mã hóa và không 
mã hóa), globulin miễn dịch hoặc 
chuỗi axit amin hoặc peptide ngắn hơn. 
Những phân tử sinh học này được tìm 
thấy trong các mô hoặc dịch cơ thể, 
hiện diện hoặc được tạo ra bởi các tế 
bào ung thư hoặc tế bào bình thường 
để đáp ứng với bệnh ung thư. Việc xác 
định các dấu ấn sinh học ung thư có 
vai trò lớn trong việc phát hiện, chẩn 

đoán, theo dõi và phát triển các 
phương pháp điều trị mới cho từng 
bệnh. Vì tính chất đa dạng và phức tạp 
của các dấu ấn sinh học phân tử, các 
phương pháp kỹ thuật để phát hiện các 
dấu ấn ngày càng được phát triển. 
Nghiên cứu được tiến hành nhằm: Đem 
đến cho người đọc cái nhìn tổng quan 
nhất về dấu ấn sinh học phân tử trong 
một số bệnh ung thư thường gặp, các 
phương pháp phát hiện và một số ứng 
dụng phổ biến của dấu ấn sinh học 
phân tử ung thư hiện nay. 

 

NỘI DUNG TỔNG QUAN 

1. Bản chất của dấu ấn sinh học 
phân tử 

* Biến đổi DNA: 

DNA là một trong những dấu ấn 
sinh học phân tử phổ biến nhất do 
những đặc tính cơ bản của DNA. 
Trước tiên, DNA là vật chất di truyền 
có xu hướng ổn định phân tử cao. Thứ 
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hai, có nhiều đặc điểm có thể xác định 
được từ DNA như các loại biến thể, sự 
biến đổi của các phân đoạn lặp lại ngắn 
(ví dụ: vi vệ tinh), các sửa đổi biểu 
sinh (ví dụ: methyl hóa), haplotypes, 
đột biến xóa, đột biến chèn, biến đổi số 
lượng bản sao và di truyền tế bào các 
biến thể (ví dụ: chuyển vị, sao chép, 
xóa hoặc nghịch đảo). Một điểm khác 
biệt quan trọng trong biến đổi DNA là 
sự khác biệt giữa những thay đổi dòng 
mầm và những thay đổi soma. 

Có một số biến thể di truyền hoặc 
dòng mầm khiến những người mang 
chúng có nguy cơ phát triển ung thư 
cao hơn. Ví dụ biến thể BRCA1 và 
BRCA2 có khả năng tăng nguy cơ ung 
thư vú [2]. Sự mất ổn định của bộ gen 
là một tính năng quan trọng của các tế 
bào ung thư, sự thích nghi của nó với 
môi trường vi mô đang thay đổi, thúc 
đẩy sự tiến triển của bệnh ung thư. 
Theo các nghiên cứu, hầu hết các bệnh 
ung thư là kết quả của sự tích tụ các 
đột biến soma, một số đột biến đặc 
trưng cho một loại ung thư, trong khi 
một số đột biến lại có thể gặp ở các 
bệnh ung thư khác nhau. Những thay 
đổi này có thể nằm trong phạm vi của 
một gen cũng có thể liên quan đến các 
gen khác nhau trong nhiễm sắc thể.  

Một biến đổi DNA có liên quan đến 
ung thư được nghiên cứu và sử dụng 
làm dấu ấn sinh học phổ biến hiện nay 
là các methyl hoá DNA. Biến đổi này 
còn được biết đến là một trong những 
biến thể biểu sinh chính. Đây là những 
biến thể không làm thay đổi trình tự 
nhưng ảnh hưởng đến cấu trúc và sự 
ổn định của DNA và đóng một vai trò 
quan trọng trong quá trình sinh ung thư 
[3]. Đặc biệt, các biến đổi methyl hoá 
DNA có thể được phát hiện trong các 
mẫu xâm lấn tối thiểu như huyết 
tương, nơi các dấu ấn sinh học đột biến 
khó sàng lọc hơn. Dấu ấn sinh học 
phân tử từ huyết tương có độ nhạy và 
độ đặc hiệu cao hơn trong việc phát 
hiện giai đoạn đầu của bệnh ung thư và 
phát hiện bệnh còn sót lại, vì những 
thay đổi này xảy ra sớm và đặc hiệu 
cho mô. 

* Biến đổi RNA: 

Hệ phiên mã của con người bao 
gồm cả RNA mã hóa (cRNA) và RNA 
không mã hóa (ncRNA). Cả 2 loại 
RNA này đều được phát hiện có biểu 
hiện khác biệt trong bệnh ung thư và 
đóng một vai trò quan trọng trong quá 
trình sinh ung thư. mRNA có vai trò 
chứa thông tin di truyền, mọi thay đổi 
trên DNA đều có thể truyền sang 
mRNA. Theo các nghiên cứu, thậm 
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chí, RNA còn cho thấy nhiều thông tin 
về trạng thái của thế bào, mức độ điều 
hoà hơn so với DNA [1]. 

Trong các loại RNA, miRNA đang 
là đối tượng dấu ấn sinh học phân tử 
rất tiềm năng. miRNA là các ncRNA 
nhỏ, chiều dài khoảng 22 nucleotide, 
có nhiệm vụ điều chỉnh biểu hiện gen 
sau phiên mã. Tùy thuộc vào chức 
năng của miRNA trong sự phát triển 
của khối u, chúng được phân loại 
thành: miRNA ức chế và miRNA gây 
ung thư.  

Cần nhấn mạnh rằng sự phân loại 
này là một sự đơn giản hóa đáng kể, 
bởi vì trong trường hợp có nhiều 
miRNA tác động của hoạt động của 
chúng phụ thuộc vào tổng hoạt động 
của các gen quy định. Bởi một số 
miRNA có thể là miRNA gây ung thư 
trên loại tế bào này, nhưng lại là 
miRNA ức chế khối u trên tế bào khác. 
Ví dụ như miRNA-221 đóng vai trò là 
một miRNA gây ung thư trong gan do 
ức chế biểu hiện của protein PTEN 
(the tumor suppressor phosphatase and 
tensin homolog), nhưng trong ung thư 
máu (erythroblaslic leukemia), miRNA 
-221 lại là miR ức chế khối u do ức chế 
biển hiện của protein gây ung thư KIT 
(tyrosine-protein kinase) [4]. Ưu điểm 
chính của miRNA với tư cách là dấu 
ấn sinh học ung thư là kích thước nhỏ, 
phù hợp với các mẫu có chất lượng 

RNA thấp, như mẫu FFPE lưu trữ hoặc 
dịch cơ thể. Tuy nhiên, dữ liệu miRNA 
dễ bị ảnh hưởng bởi nhiều yếu tố như 
phương pháp phân lập RNA (miRNA 
hoặc RNA tổng số), phương pháp phân 
tích (PCR phiên mã ngược, microarray 
và giải trình tự) và lựa chọn gen tham 
chiếu. Chính vì thế, miRNA vẫn đang 
là một dấu ấn sinh học phân tử ung thư 
đầy hứa hẹn, đặc biệt là với các mẫu 
sinh thiết lỏng. 

Bên cạnh miRNA, circRNA cũng là 
một trong những RNA đóng một vai 
trò quan trọng trong sự tiến triển của 
bệnh ung thư bằng cách điều chỉnh 
nhiều dấu hiệu đặc trưng của bệnh ung 
thư. Ví dụ circRNA tham gia vào việc 
điều hòa tín hiệu tăng sinh kéo dài 
[11], trốn tránh các chất ức chế tăng 
trưởng [7], làm suy yếu tín hiệu biệt 
hóa, góp phần vào sự di căn và xâm 
lấn của khối u, gây ra sự hình thành 
mạch [8]. circRNA là một loại RNA 
không mã hóa tạo thành một vòng lặp 
cộng hóa trị khép kín, không bị gián 
đoạn. Do cấu trúc vòng đặc biệt, 
circRNA tương đối ổn định và không 
dễ bị phân hủy khi so sánh với các loại 
RNA mạch thẳng, rất thích hợp để làm 
một dấu ấn sinh học. Gần đây, 
circRNA được phát hiện định vị ở các 
exosome và có khả năng di chuyển 
giữa các tế bào thông qua exosome,             
do đó ảnh hưởng đến sự phát triển của 
khối u. Ví dụ, Circ-TFDP2 có nguồn 
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gốc từ exosome thúc đẩy sự tăng sinh 
của tế bào ung thư tuyến tiền liệt (PC) 
[9]. 

* Biến đổi protein: 

Những thay đổi liên quan đến ung 
thư ở mức DNA và RNA có thể được 
quan sát thấy ở mức protein, tuy nhiên 
biểu hiện gen không nhất thiết tương 
quan với biểu hiện protein. Một thách 
thức đặt ra khi nghiên cứu và ứng dụng 
các dấu ấn sinh học phân tử protein là 
sự phức tạp và nhạy cảm của protein 
với những thay đổi sinh lý. Ngoài ra, 
chức năng của protein còn phụ thuộc 
nhiều vào biến đổi sau dịch mã của 
protein. Các quá trình biến đổi này bao 
gồm: Quá trình phosphoryl hóa, methyl 
hóa, glycosyl hóa, ubiquitination hóa, 
acetyl hóa và lipid hóa. Vì vậy, việc sử 
dụng các dấu ấn sinh protein ngoài 
việc định lượng một loại protein cụ thể 
hoặc đồng phân thì việc đánh giá biến 
đổi sau dịch mã cũng rất quan trọng. 
Các dấu ấn sinh học protein trong ung 
thư bao gồm các protein được biểu 
hiện quá mức (ví dụ như cụm protein 
CD - cluster of differentiation trong 
chẩn đoán ung thư hạch và bệnh bạch 
cầu), các protein bị đột biến (bao gồm 
cả kháng nguyên mới và các sản phẩm 
của sự hợp nhất gen) hoặc các protein 
có sự biến đổi sau dịch mã đặc hiệu 
của khối u (ví dụ: glycoprotein) [1]. 

2. Nguồn mẫu của dấu ấn sinh học 
phân tử ung thư 

Các dấu ấn sinh học ung thư có thể 
được nghiên cứu từ nhiều loại mẫu 
khác nhau như mẫu mô, máu, nước 
tiểu, phân… Trong đó, mô khối u là 
nguồn mẫu được sử dụng rộng rãi nhất 
cho đến nay. Phân tích dấu ấn sinh học 
dựa trên mô cung cấp thông tin có giá 
trị về đặc điểm phân tử của chính khối 
u, chẳng hạn như đột biến gen, kiểu 
biểu hiện protein và đặc điểm mô bệnh 
học. Một phương pháp thay thế cho 
sinh thiết khối u là sinh thiết lỏng, một 
phương pháp xâm lấn tối thiểu. Sinh 
thiết lỏng đề cập đến việc phân tích các 
dấu ấn sinh học có trong dịch cơ thể, 
chủ yếu là máu. Các tế bào khối u tuần 
hoàn (CTC), DNA khối u tuần hoàn 
(ctDNA), túi ngoại bào (EV), các 
protein và chất chuyển hóa khác nhau 
có thể được phát hiện trong các mẫu 
máu. Những dấu ấn sinh học này cung 
cấp thông tin về sự hiện diện của bệnh 
ung thư, gánh nặng khối u, những thay 
đổi về di truyền và đáp ứng điều trị. Ví 
dụ, trong ung thư buồng trứng, protein 
mào tinh hoàn ở người 4 (HE4) đã 
được xác định là dấu ấn sinh học được 
biểu hiện quá mức và có thể được phát 
hiện trong huyết thanh. Các mẫu nước 
tiểu và phân cũng có thể được sử dụng 
để phân tích dấu ấn sinh học, mặc dù 
chúng thường được sử dụng phổ biến 
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hơn cho các loại ung thư cụ thể. Ví dụ, 
phân tích nước tiểu xác định khối u ác 
tính ở bàng quang hay các mẫu phân 
được sử dụng cho bệnh ác tính đại trực 
tràng và dịch tiết núm vú, dịch rửa ống 
dẫn trứng được sử dụng cho bệnh ung 
thư vú [10]. Ưu điểm của việc sử dụng 
các mẫu dịch cơ thể xâm lấn tối thiểu 
là chúng có thể được thu thập dễ dàng, 
khiến chúng phù hợp để theo dõi lặp đi 
lặp lại hoặc theo dõi dọc BN ung thư. 
Ngoài ra, sinh thiết lỏng cho phép phát 
hiện tính không đồng nhất của khối u 
vì chúng có thể nắm bắt được những 
thay đổi di truyền từ nhiều vị trí khối u. 

3. Ứng dụng của dấu ấn sinh học 
phân tử trong ung thư 

Tuỳ thuộc vào tính chất của từng 
loại dấu ấn trong từng bệnh mà mỗi 
dấu ấn có ứng dụng khác nhau như 
sàng lọc, dự đoán, tiên lượng, chẩn 
đoán và theo dõi tiến triển và điều trị 
bệnh (Bảng 1).  

Dấu ấn sinh học sàng lọc là loại dấu 
ấn được sử dụng để phát hiện sớm ung 
thư. Các dấu ấn này được sử dụng để 
xác định những cá nhân có nguy cơ 
phát triển một căn bệnh cụ thể hoặc để 
phát hiện một căn bệnh khi những cá 
nhân mắc bệnh này nhưng không có 
triệu chứng khác. Điều này giúp tăng 
tỷ lệ sống sót và giảm các biến chứng 
cũng như bệnh tật khác. Dấu ấn sinh 

học dự đoán là một loại dấu ấn sinh 
học ung thư khác được sử dụng để phát 
hiện/dự đoán phản ứng của tế bào ung 
thư với liệu pháp hoặc thuốc cụ thể. Ví 
dụ đột biến kích hoạt KRAS có liên 
quan đến khả năng kháng thuốc ức chế 
EGFR (ví dụ cetuximab) trong ung thư 
đại trực tràng (CRC).  Dấu ấn sinh học 
tiên lượng có thể được sử dụng để 
cung cấp thông tin liên quan đến sự tái 
phát hoặc tiến triển của bệnh, nhưng 
không liên quan trực tiếp đến các biện 
pháp can thiệp điều trị. Ví dụ đột biến 
xóa nhiễm sắc thể 17p và đột biến 
TP53 dự đoán khả năng sống sót kém 
ở BN bạch cầu lympho mạn tính. Dấu 
ấn sinh học chẩn đoán được sử dụng để 
xác định xem BN có tình trạng bệnh cụ 
thể hay không và dự kiến có độ đặc 
hiệu và độ nhạy cao hay không. Ví dụ 
nồng độ kháng nguyên carcinoembryonic 
tăng cao được sử dụng để giám sát BN 
ung thư đại tràng. Dấu ấn sinh học theo 
dõi là dấu ấn sinh học được đo lặp đi 
lặp lại để đánh giá tình trạng bệnh, 
theo dõi hoặc dự đoán bệnh tái phát 
sau điều trị ung. Ví dụ kháng nguyên 
đặc hiệu tuyến tiền liệt (PSA) có thể 
được sử dụng làm dấu ấn sinh học theo 
dõi khi đánh giá tình trạng hoặc gánh 
nặng bệnh tật ở BN ung thư tuyến            
tiền liệt. 
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Bảng 1. Một số dấu ấn sinh học ung thư phổ biến hiện nay [1]. 
 

Dấu ấn  Biến đổi Loại ung thư/bệnh Ứng dụng 

ALK 
Sắp xếp lại gen, 
biểu hiện quá 
mức protein 

Ung thư phổi không tế bào nhỏ, u 
lympho tế bào lớn bất thục sản, 
bệnh mô bào 

Xác định điều trị và 
tiên lượng 

BRAF V600 Đột biến gen 

Ung thư tuyến giáp, khối u ác 
tính, ung thư buồng trứng, bệnh 
Erdheim-Chester, bệnh mô bào tế 
bào Langerhans, lơ xê mi tế bào 
tóc, ung thư đại trực tràng, ung 
thư phổi không tế bào nhỏ và một 
số loại ung thư khác 

Xác định điều trị 

BRCA1, 
BRCA2 Đột biến gen Ung thư vú, buồng trứng, tuyến 

tụy và tuyến tiền liệt Xác định điều trị 

EGFR Đột biến gen Ung thư phổi không tế bào nhỏ và 
ung thư đại trực tràng 

Xác định điều trị và 
tiên lượng 

HER2/neu 
Đột biến, biểu 
hiện quá mức 
protein 

Ung thư vú, buồng trứng, bàng 
quang, tuyến tụy, phổi không tế 
bào nhỏ, ung thư dạ dày thực 
quản và dạ dày 

Xác định điều trị 

Thụ thể 
estrogen/ 
progesterone  

Biểu hiện protein Ung thư vú Xác định điều trị 

PSA Biểu hiện protein Ung thư tuyến tiền liệt  
Chẩn đoán, đánh giá 
đáp ứng với điều trị và 
tìm kiếm sự tái phát 

Alpha-
fetoprotein 
(AFP) 

Biểu hiện protein Ung thư biểu mô tế bào gan 
(HCC) Chẩn đoán 

CA 19-9  Biểu hiện protein Ung thư đường mật, ung thư tuỵ Chẩn đoán 

IDH1 và 
IDH2 Đột biến gen 

Bệnh bạch cầu dòng tủy cấp tính, 
ung thư đường mật và u thần kinh 
đệm 

Xác định điều trị 

KRAS Đột biến gen Ung thư đại trực tràng và ung thư 
phổi không tế bào nhỏ Xác định điều trị 

MYD88 Đột biến gen Ung thư hạch, Bệnh tăng 
globulin, đại phân tử Xác định điều trị 

miR-21 Biến đổi RNA Ung thư phổi không tế bào nhỏ do 
đột biến EGFR 

Đánh giá đáp ứng với 
điều trị 

PCA3 Biến đổi RNA Ung thư tuyến tiền liệt Dự đoán phát hiện 
bệnh 

HOTAIR Biến đổi RNA Ung thư vòm họng Tiên lượng 



TẠP CHÍ Y DƯỢC HỌC QUÂN SỰ SỐ 5 - 2024 
 

14 

Bảng 2. Ưu, nhược điểm và ứng dụng                                                     
của một số kỹ thuật phát hiện dấu ấn sinh học trong ung thư [1]. 

 

Kỹ thuật Ứng dụng Ưu điểm Hạn chế Ví dụ 

FISH 

Phát hiện 
bất thường 
NST, sự 
biểu hiện 
của gen 

Kết quả di 
truyền dựa trên 
tế bào, tính đặc 
hiệu, tính đơn 
giản và độ tin cậy 

Không thể phát 
hiện đột biến 
trình tự 

Phát hiện bất 
thường gen 
HER2 trong ung 
thư vú 

PCR/real-time 
PCR/digital 
PCR 

Phát hiện 
đột biến, 
hợp nhất 
gen hoặc 
methyl hóa 
DNA 

Độ nhạy,              
độ đặc hiệu cao, 
đơn giản,             
phù hợp trong      
lâm sàng              
và chi phí thấp 

Chỉ để phát hiện 
các đột biến đích 
đã biết  và thông 
lượng hạn chế 

Phát hiện đột 
biến EGFR trong 
ung thư phổi 
không tế bào nhỏ 

NGS 

Phát hiện 
bất thường 
trong một 
số lượng 
lớn gen 

Thông lượng 
cao; xét nghiệm 
trên nhiều gen 
một lúc 

Phân tích phức 
tạp, dữ liệu lớn, 
khó giải thích 
tầm quan trọng 
của các biến thể 
tần số thấp.  

Trong nhiều 
bệnh ung thư, 
đặc biệt là ung 
thư di truyền. 

IHC 
Biểu hiện 
protein 

Chủ yếu biểu 
hiện protein 
trong mô khối u 
  

Hạn chế đối với 
protein có sẵn 
kháng thể. Giải 
thích chủ quan 

Test IHC cho 
điểm từ 0 đến 3+ 
để đo lượng 
protein thụ thể 
HER2 trên bề 
mặt tế bào ở mẫu 
mô ung thư vú 

Elisa 

Biểu hiện 
protein, 
chủ yếu 
trong dịch 
cơ thể 

Kỹ thuật dễ 
dàng thực hiện 
và định lượng 
  

Hạn chế đối với 
protein có sẵn 
kháng thể. Độ 
nhạy phát hiện 
hạn chế trong 
dịch cơ thể 

Xét nghiệm 
ELISA cho 
người bị ung thư 
ở giai đoạn đầu 
ung thư vú và 
ung thư               
buồng trứng 
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4. Một số kỹ thuật phân tử xác định 
dấu ấn sinh học ung thư hiện nay 

Trước đây, việc phát hiện các dấu 
ấn sinh học protein thường dựa vào các 
xét nghiệm miễn dịch đã được thiết lập 
như hoá mô miễn dịch, ELISA, phân 
tích protein microarrays và kỹ thuật 
dòng chảy tế bào. Những kỹ thuật này 
xác định dấu ấn sinh học có trong mẫu 
thông qua sự liên kết của kháng 
nguyên được đánh dấu. Ưu điểm của 
các phương pháp này là độ nhạy và độ 
chính xác, tuy nhiên, một điểm hạn chế 
là các kỹ thuật này chỉ xác định được 
các dấu ấn đã biết. Gần đây, các kỹ 
thuật tiên tiến hơn đã mở ra cơ hội 
phân tích protein toàn diện hơn, phân 
tích hồ sơ protein đặc trưng của các 
phân nhóm ung thư khác nhau có thể 
giúp xác định các dấu ấn sinh học mới 
và có giá trị. Ngoài ra, sự phát triển 
của công nghệ giải trình tự gen thế hệ 
mới (NGS) cho phép phân tích thông 
lượng cao, linh hoạt và tiết kiệm chi 
phí hơn đối với cả bản phiên mã DNA 
và RNA. Ứng dụng của công nghệ 
NGS có thể giúp xác định các dấu ấn 
sinh học di truyền mới cũng như cung 
cấp hồ sơ di truyền toàn diện hơn về 
các phân nhóm khối u. Hiện nay, với 
những tiến bộ của khoa học công nghệ, 
các phương pháp phát hiện dấu ấn 
phân tử của bệnh ung thư không ngừng 
phát triển và ngày càng hiện đại. 
Những tiến bộ này đã cải thiện đáng kể 
khả năng phát hiện và phân tích các 
dấu ấn sinh học ung thư với độ chính 

xác, độ nhạy và độ đặc hiệu cao hơn. 
Các phương pháp, kỹ thuật được sử 
dụng rất hiệu quả, tuỳ thuộc vào bản 
chất của từng loại dấu ấn. Sự tiến bộ 
của các công nghệ siêu nhạy để định 
lượng dấu ấn sinh học trong cơ thể là 
rất quan trọng để chẩn đoán sớm bệnh. 
Một số kỹ thuật được sử dụng phổ biến 
hiện nay như FISH, kỹ thuật PCR, 
NGS, kỹ thuật dòng chảy tế bào, 
Microarrays, hoá mô miễn dịch, ELISA, 
phân tích protein, công nghệ cảm biến 
sinh học, công nghệ nano… Mỗi một 
phương pháp, kỹ thuật đều có những 
ưu điểm nhược điểm riêng (Bảng 2). 
Vì vậy, tuỳ từng loại bệnh, từng dấu 
ấn, từng tình trạng bệnh và mục đích 
mà có thể lựa chọn các phương pháp 
khác nhau để đạt được hiểu quả tối ưu 
nhất cho BN. 

 

KẾT LUẬN 

Dấu ấn sinh học rất đa dạng về bản 
chất, nguồn cung cấp và các phương 
pháp phân tích phát hiện khác nhau. 
Trong tương lai, nguồn dấu ấn sinh học 
ung thư chắc chắn sẽ ngày càng phát 
triển, đáp ứng nhu cầu phát hiện và 
điều trị bệnh trong y học. Cùng với sự 
phát triển của công nghệ, sẽ mở ra khả 
năng phát hiện, ứng dụng các dấu ấn 
ngày càng chính xác và hiệu quả. 
Chính vì thế, việc hiểu biết được các 
dấu ấn sinh học trong ung thư và các 
phương pháp kỹ thuật mới là điều thiết 
thực và cần được quan tâm. 
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