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Введение / Актуальность ис-
следования. Ишемическая болезнь 
сердца (ИБС) относится к числу наи-
более значимых медико-социальных 
проблем современности. Несмотря на 
значительные достижения в области 
диагностики и лечения сердечно-сосу-
дистых заболеваний, ИБС по-прежнему 
широко распространена и характеризу-
ется высоким риском развития ослож-
нений. Патогенез заболевания имеет 
многофакторный характер и определя-
ется сочетанным влиянием нарушений 
липидного обмена, атеросклеротиче-
ского поражения коронарных артерий 
и генетических факторов [1,4].

Одним из ключевых механизмов 
развития атеросклероза является на-
рушение обмена липопротеинов. В 
этом процессе важную роль играет 
печёночная липаза, участвующая в 

метаболизме липидов и различных 
фракций липопротеинов. Активность 
данного фермента регулируется геном 
LIPC, генетические варианты которого 
могут влиять на особенности липид-
ного обмена и формирование сердеч-
но-сосудистого риска [2,7].

Полиморфизм G-250A гена LIPC 
расположен в регуляторной области 
гена и способен изменять уровень его 
экспрессии, что может отражаться на 
активности печёночной липазы и по-
казателях липидного профиля. Вслед-
ствие этого данный полиморфизм 
рассматривается как потенциальный 
генетический фактор, способный уча-
ствовать в формировании предрас-
положенности к атеросклерозу и ИБС 
[5,8]

Изучение взаимосвязи полимор-
физма G-250A гена LIPC с развитием 
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ИБС представляет особый интерес, 
поскольку генетические особенности 
липидного обмена могут определять 
индивидуальную восприимчивость к 
атеросклеротическому поражению ко-
ронарных артерий. Выявление таких 
генетических маркеров может расши-
рить представления о механизмах раз-
вития заболевания и способствовать 
совершенствованию подходов к ран-
нему прогнозированию сердечно-сосу-
дистого риска и персонализированной 
профилактике ИБС [6].

Материал и методы исследова-
ния. В исследование были включены 
210 пациентов с ишемической болез-
нью сердца, которые в зависимости от 
клинического варианта заболевания 
были разделены на две группы. Пер-
вую группу составили 103 пациента с 
нестабильной стенокардией, включая 
прогрессирующую стенокардию. Во 
вторую группу вошли 107 пациентов 
со стабильной стенокардией напряже-
ния I–IV функционального класса.

Всем пациентам проводили ком-
плексное клинико-анамнестическое, 
лабораторное и инструментальное 
обследование. Для оценки состояния 
коронарного русла и определения вы-
раженности атеросклеротического 
поражения коронарных артерий вы-
полняли коронарную ангиографию. По 
результатам исследования оценивали 
наличие и степень стенозирования ко-
ронарных артерий.

Для изучения молекулярно-генети-
ческих особенностей риска развития 
ишемической болезни сердца прово-
дили генотипирование полиморфизма 
Gln192Arg (A>G) гена PON1, кодиру-
ющего фермент параоксоназу-1, уча-
ствующий в антиоксидантной защите 
и метаболизме окисленных липидов. 

Генотипирование осуществляли мето-
дом полимеразной цепной реакции с 
детекцией аллелей.

В зависимости от выявленного ге-
нотипа определяли частоты аллелей и 
генотипов исследуемого полиморфиз-
ма. Проводили сравнительный анализ 
распределения генетических вариан-
тов между группами пациентов с не-
стабильным и стабильным течением 
ИБС, а также оценивали взаимосвязь 
полиморфизма Gln192Arg (A>G) гена 
PON1 с клиническим вариантом забо-
левания и степенью стенозирования 
коронарных артерий.

Статистическую обработку полу-
ченных данных проводили с исполь-
зованием методов вариационной ста-
тистики. Для оценки ассоциации ге-
нетических вариантов с клиническим 
течением ИБС рассчитывали отноше-
ние шансов (OR) с 95% доверительным 
интервалом (95% CI). Статистически 
значимыми считали различия при p < 
0,05.

Результаты и их обсуждение. В 
таблице 1 представлены результаты 
изучения значения полиморфизма 
G-250A гена LIPC, участвующего в ме-
таболизме липопротеинов высокой и 
низкой плотности, в развитии ишеми-
ческой болезни сердца. Установлено, 
что мажорный аллель G преобладал в 
обеих исследуемых группах. Его часто-
та составила 73,3% среди пациентов 
основной группы и 82,4% среди участ-
ников группы сравнения. Как видно 
из представленных данных, данный 
аллель встречался достоверно чаще 
среди условно здоровых лиц по срав-
нению с пациентами с ИБС, что позво-
ляет рассматривать его как потенци-
альный протективный фактор в отно-
шении развития заболевания (χ²=6,3; 
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p=0,01; OR=0,6; 95% CI: 0,39–0,89)  
(таблица 1).

В противоположность этому, ми-
норный аллель A, потенциально свя-
занный с неблагоприятным влиянием 
на развитие заболевания, встречался 
среди 210 пациентов с ИБС с частотой 
26,7%, что было статистически значи-
мо выше по сравнению с группой срав-
нения, где его частота составила 17,6%. 
Согласно показателю отношения шан-

сов, у носителей данного аллеля риск 
развития ИБС был достоверно в 1,7 
раза выше по сравнению с условно здо-
ровыми лицами (χ²=6,3; p=0,01; OR=1,7; 
95% CI: 1,13–2,57) (таблица 1). Полу-
ченные результаты свидетельствуют о 
том, что минорный аллель A полимор-
физма G-250A гена LIPC может рассма-
триваться как потенциальный небла-
гоприятный наследственный фактор, 
ассоциированный с развитием ИБС.

Таблица-1

Сравнительный анализ частоты распределения аллелей и генотипов 
полиморфизма G-250A гена LIPC в основной группе и группе сравнения.

Аллели и 
генотипы

Количество протестированных 
аллелей и генотипов

χ2 p OR 95%CIОсновная группа Группа сравнения

n % n %

G 308 73,3 173 82,4 6,3 0,01 0,6  0,39 - 0,89 

А 112 26,7 37 17,6 6,3 0,01 1,7  1,13 - 2,57 

G/G 117 55,7 71 67,6 4,1 0,01 0,6  0,37 - 0,98 

G/А 74 35,2 31 29,5 1,0 0,58 1,3  0,78 - 2,15 

А/А 19 9,0 3 2,9 4,1 0,01 3,4  1,04 - 10,96

При анализе частоты генотипов 
было установлено, что благоприятный 
генотип G/G, как и аллель G, встречал-
ся достоверно чаще среди участников 
референсной группы по сравнению с 
пациентами основной группы и, веро-
ятно, обладал протективным значени-
ем в отношении развития заболевания. 
Его частота составила 67,6% в рефе-
ренсной группе против 55,7% среди па-
циентов с ИБС (χ²=4,1; p=0,01; OR=0,6; 
95% CI: 0,37–0,98) (таблица 1).

При анализе распределения гетеро-

зиготного генотипа G/A выраженных 
различий между группами выявлено 
не было. Вместе с тем результаты ста-
тистического анализа указывали на 
наличие тенденции к повышению ри-
ска развития ИБС у носителей гетеро-
зиготного генотипа G/A (χ²=1,0; p=0,58; 
OR=1,3; 95% CI: 0,78–2,15) (таблица 1).

Наиболее значимые результаты 
были получены при анализе гомози-
готного генотипа A/A, рассматрива-
емого как неблагоприятный генети-
ческий вариант. Частота данного ге-
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нотипа среди пациентов с ИБС была 
более чем в 3 раза выше по сравнению 
с участниками референсной группы. 
Результаты статистического анали-
за показали, что у носителей данного 
неблагоприятного генотипа риск раз-

вития ИБС мог быть повышен в 3,4 
раза. Частота генотипа A/A составила 
9,0% среди пациентов с ИБС против 
2,9% в референсной группе (χ²=4,10; 
p=0,01; OR=3,4; 95% CI: 1,04–10,96)  
(рисунок 1).

 

 

Рисунок 1. Распределение аллелей и генотипов полиморфизма G-250A гена 
LIPC в основной группе и группе сравнения.

Основная группа                          Группа контроля

Выводы/заключение. Проведён-
ное исследование показало, что по-
лиморфизм G-250A гена LIPC ассоци-
ирован с риском развития ишемиче-
ской болезни сердца. Установлено, что 
G-аллель и гомозиготный генотип G/G 
достоверно чаще встречались среди 
условно здоровых лиц и могут рассма-
триваться как потенциальные протек-
тивные факторы в отношении разви-
тия ИБС. Напротив, A-аллель и гомози-
готный генотип A/A чаще выявлялись 
у пациентов с ИБС и были связаны с 
повышенным риском развития забо-
левания. Носительство генотипа A/A 
ассоциировалось с увеличением риска 
развития ИБС в 3,4 раза (OR=3,4; 95% 

CI: 1,04–10,96). Полученные результа-
ты свидетельствуют о потенциальной 
значимости полиморфизма G-250A 
гена LIPC в качестве молекулярно-ге-
нетического маркера предрасположен-
ности к ИБС и могут способствовать 
совершенствованию раннего прогно-
зирования риска заболевания.
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The study demonstrated that the 
G-250A polymorphism of the LIPC gene is 
associated with the risk of ischemic heart 
disease. The G allele and the homozy-
gous G/G genotype were found signifi-
cantly more frequently among apparently 
healthy individuals and may be consid-
ered potential protective factors against 
the development of ischemic heart dis-
ease. In contrast, the A allele and the ho-
mozygous A/A genotype were more fre-
quently detected in patients with ischemic 
heart disease and were associated with an 
increased risk of disease development.

REZUME
LIPC GENI G-250A 

POLIMORFIZMINING YURAK 
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Kalit so‘zlar: yurak ishemik kasalli-
gi; G-250A polimorfizmi; LIPC geni; jigar 
lipazasi; lipid almashinuvi; lipoprotein-
lar; ateroskleroz; molekulyar-genetik 
markerlar; genetik moyillik; yurak-qon 
tomir kasalliklari.

O‘tkazilgan tadqiqot LIPC genining 
G-250A polimorfizmi yurak ishemik 
kasalligi rivojlanish xavfi bilan bog‘liq-
ligini ko‘rsatdi. G alleli va gomozigot 
G/G genotipi shartli sog‘lom shaxslar 
orasida statistik jihatdan ishonchli rav-
ishda ko‘proq uchrashi aniqlandi va ular 
yurak ishemik kasalligi rivojlanishiga 
nisbatan potensial himoya omillari si-
fatida qaralishi mumkin. Aksincha, A 
alleli va gomozigot A/A genotipi yurak 
ishemik kasalligi bo‘lgan bemorlarda 
ko‘proq uchrab, kasallik rivojlanish xa-
vfining oshishi bilan bog‘liq bo‘lgan.


