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и его носительство уменьшает вероятность возникновения ХОБЛ в 
2,38 раз (р=0,002; OШ= 0,42; 95%ДИ<1). При этом сила связи данно-
го полиморфного локуса с развитием ХОБЛ оценивалась как средняя 
(V=0,249). У курящих лиц носительство гомозиготного генотипа АА 
было ассоциировано с увеличением вероятности возникновения 
ХОБЛ в 2,89 раза (р=0,023; OШ=2,89; 95%ДИ=1,23-6,68). В отноше-
нии носительства генотипа GG у курящих лиц не было определено 
статистически значимой ассоциации с риском развития ХОБЛ 
(р=0,023; OШ= 0,45; 95%ДИ=0,20-1,01). Связь между полиморфным 
локусом rs1800896 и заболеванием у курильщиков определена как 
средняя (V=0,280). При анализе носительства генотипов исследуемо-
го полиморфизма среди некурящих здоровых лиц и пациентов с 
ХОБЛ статистически значимых различий в исследуемой подгруппе 
выявлено не было (р>0,05). 
Выводы. Носительство гомозиготного генотипа АА полиморфного 
варианта rs1800896 гена IL-10 у белорусов ассоциировано с повы-
шенным риском развития ХОБЛ в 2,72 раза. У курящих лиц носи-
тельство генотипа АА полиморфизма rs1800896 увеличивает вероят-
ность возникновения ХОБЛ в 2,89 раза. Таким образом, среди двух 
факторов – носительства генотипа АА полиморфизма rs1800896 и 
курения, ведущее значение принадлежит генетической предрасполо-
женности. 
 
 

Хотько Е.А., Таганович А.Д., Харлап А.Ю.  
Полиморфизм генов CCL5 и CXCR4 при хронической обструк-

тивной болезни легких 
УО «Белорусский государственный медицинский университет», 

Минск, Республика Беларусь 
Хроническая обструктивная болезнь легких (ХОБЛ) – мультифактор-
ное заболевание, характеризуется прогрессирующим ограничением 
скорости воздушного потока. В настоящее время ведется поиск гене-
тических маркеров, способных повышать риск развития ХОБЛ. 
Хемокин CCL5 экспрессируется эпителиальными клетками бронхов и 
регулирует миграцию лейкоцитов.  Показано, что количество CCL5 в 
подслизистом слое бронхов в 2-15 раз выше, чем других хемокинов 
при ХОБЛ. Среди возможных причин измененного синтеза CCL5 от-
мечают носительство полиморфизма rs2280788. Экспериментально 
показано, что данный полиморфизм связан с увеличением экспрессии 
этого белка in vitro. Ещё одним перспективным маркером выступает 
полиморфизм rs2228014 рецептора CXCR4. Было отмечено, что у па-
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циентов с ХОБЛ экспрессия мРНК данного рецептора в эндотелиаль-
ных клетках снижена. 
Цель – выявить ассоциацию полиморфизмов rs2228014 гена CXCR4 и 
rs2280788 гена CCL5 с вероятностью возникновения ХОБЛ у жителей 
Республики Беларусь, а также оценить эффективность прогнозирова-
ния риска развития ХОБЛ в зависимости от носительства генотипов 
изучаемых полиморфных локусов и индекса курения. 
Материалы и методы исследования. Материалом для исследования 
служила ДНК лейкоцитов крови 95 человек с ХОБЛ и 95 клинически 
здоровых лиц. Генотипирование проводили с помощью полимеразной 
цепной реакции в режиме реального времени коммерческими набора-
ми (ООО «ТестГен») на основании детекции флюоресценции «по ко-
нечной точке». Статистическую обработку проводили с использова-
нием программы «IBM SPSS Statistics 23». 
Результаты. При анализе распределения частот генотипов полимор-
физма rs2280788 гена CCL5 отклонений от равновесия Харди-
Вайнберга как в группе пациентов с ХОБЛ (χ2=0,698, p=0,404), так и в 
группе здоровых лиц (χ2=0,044, p=0,834) выявлено не было, что ука-
зывает на репрезентативность исследуемых выборок. В отношении 
полиморфизма rs2228014 гена CXCR4 было определено несоответ-
ствие наблюдаемых частот генотипов уравнению Харди-Вайнберга в 
группе клинически здоровых лиц (χ2=100,0, p=0,001). В связи с тем, 
что распределение частот генотипов полиморфного локуса rs2228014 
не могло характеризовать явление в белорусской популяции, исследу-
емый генетический маркер был исключен из дальнейшего анализа. 
Сравнение частот генотипов полиморфизма rs2280788 гена CCL5 вы-
явило существенные отличия их носительства в исследуемых группах 
(χ2=7,08, p=0,014). Доля носителей гетерозиготного генотипа G/C в 
выборке пациентов с ХОБЛ составила 15,8%. В то же время в группе 
здоровых людей частота носительства этого генотипа была на уровне 
4,2%. Для определения рисковой значимости того или иного генотипа 
полиморфного локуса rs2280788 был рассчитан показатель отношения 
шансов (ОШ). Носительство генотипа G/C было ассоциировано с по-
вышением риска развития ХОБЛ в 4,27 раз (ОШ=4,27; 95%ДИ=1,36-
13,38). 
В целях повышения эффективности прогнозирования риска развития 
ХОБЛ у пациентов, являющихся носителями гетерозиготного геноти-
па G/C, был принят во внимание еще один фактор риска – курение. 
Для этого создана математическая модель в виде регрессионного 
уравнения (χ2=20,37, p<0,0001), с использованием, помимо полимор-
физма rs228078, значения индекса курения. Чувствительность модели 
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составила 57,9%, специфичность - 71,6%, прогностическая эффектив-
ность - 64,7%. 
Выводы. Носительство генотипа G/C полиморфизма rs2280788 по-
вышает риск развития ХОБЛ в 4,27 раз у жителей Республики Бела-
русь. Прогностическая эффективность логистической модели на осно-
ве носительства генотипа rs2280788 и показателя индекса курения со-
ставила 64,7%. 
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Актуальность. Существует большое количество программ и серверов 
для определения характера связей между белками и лигандами. Одна-
ко большинство таких программ направлены на поиск строго опреде-
лённых связей между ними: например, координационных и водород-
ных. Для таких связей расстояние между контактирующими атомами 
строго детерминируется, контактирующие атомы выбираются из стро-
го определённых функциональных групп. Алгоритм XAI позволяет 
находить контакты не только с функциональными группами, но и с 
атомами углерода. Такая опция делает возможным сравнение между 
реальными контактами и случайными. Последние могут оказывать 
существенное влияние на строение всего комплекса лиганда с белком, 
но остаются незамеченными при работе большинства подобных про-
грамм. 
Цель исследования – создать и протестировать алгоритм XAI для 
оценки характера взаимодействий одноатомных катионов и анионов с 
функциональными группами аминокислотных остатков белков. 
Материалы и методы. Оригинальный алгоритм XAI представляет 
собой таблицу MS Excel без использования макросов. В качестве ис-
ходных данных используются строки «ATOM» из файла PDB, содер-
жащего описание трёхмерной структуры белка, и строки «HETATM», 
содержащие описание гетероатомов, принадлежащих лигандам. Пере-
численные выше текстовые строки должны быть скопированы на лист 
XAI под названием «Input PDB». На втором листе XAI, под названием 
«Results», в специально обозначенные ячейки необходимо ввести: имя 
лиганда (например, «Сl»), его порядковый номер (если на трёхмерной 


