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Тезисы Республиканской научно-практической конференции с международным  
участием «III Колбовские чтения: интеграция лабораторной и клинической медицины»

по результатам стандартного серологического тестирования. При  отрица-
тельном результате определения антигена D проводилось рефлекс-тестиро-
вание методом НАГТ. При  положительном НАГТ исследование повторяли с 
альтернативной тест-системой для подтверждения результата и исключения 
методической ошибки. Дополнительно во всех случаях положительного НАГТ 
проводился прямой антиглобулиновый тест. В рамках рефлекс-тестирования 
методом НАГТ положительный результат был получен у 8 доноров, что соста-
вило 0,4% от общего числа обследованных. При определении фенотипа анти-
генов эритроцитов по системе Rh у 5 доноров были определены антигены C 
и(или) E. Согласно действующему законодательству Республики Беларусь в та-
ких случаях компоненты крови подлежат маркировке как Rh-положительные. 
У  остальных доноров фенотип был определен как ccddee и при отсутствии 
дополнительного исследования такие компоненты были бы ошибочно клас-
сифицированы как RhD-отрицательные. В  связи со значимостью выявления 
подобных случаев для обеспечения безопасности трансфузий в настоящее 
время проводится пересмотр порядка иммуногематологических исследова-
ний крови доноров, предусматривающий обязательное применение НАГТ 
при определении RhD-принадлежности крови доноров. 

Заключение. Включение НАГТ в алгоритм тестирования RhD-
отрицательных доноров позволяет выявлять вариантные формы антигена D 
и повышает безопасность трансфузий. Полученные данные обосновывают не-
обходимость пересмотра нормативной базы и включение тестирования вари-
антных форм антигена D методом НАГТ в алгоритм иммуногематологического 
исследования крови доноров.
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Полиморфизмы в генах ADIPOQ и IRS-1: 
распространенность и ассоциации с риском 
развития сердечно-сосудистых осложнений 
у пациентов с артериальной гипертензией  
и избыточной массой тела

Введение. Процессы регуляции метаболизма липидов и гомеостаза глю-
козы в организме происходят на различных уровнях, в том числе и на уров-
не генов, контролирующих синтез ферментов, гормонов, рецепторов. При-
сутствие в геноме полиморфных вариантов генов, в зависимости от места  
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локализации и варианта нуклеотидной замены, может приводить к измене-
нию скорости и эффективности синтеза белковых продуктов, трансформации 
их структуры и нарушению функций. 

Цель. Изучить распространенность полиморфных вариантов генов, ассо-
циированных с нарушением метаболизма липидов (ген ADIPOQ) и формиро-
ванием инсулинорезистентности (ген ISR-1), и оценить их ассоциацию с ри-
ском развития сердечно-сосудистых осложнений у пациентов с артериальной 
гипертензией и избыточной массой тела.

Материалы и методы. В исследование были включены пациенты (n=180) 
в возрасте 40 лет и старше с установленным диагнозом «артериальная гипер-
тензия» и индексом массы тела более 25 кг/м2. После клинического обследова-
ния пациенты были распределены на 2 группы: основная группа (n=140) – па-
циенты, имеющие сердечно-сосудистые осложнения (ишемическая болезнь 
сердца, фибрилляция предсердий) в анамнезе; и группа сравнения (n=40) – 
пациенты, не имеющие сердечно-сосудистых осложнений в анамнезе. 

Из периферической крови пациентов выделяли ДНК, которую использова-
ли для амплификации фрагментов генов ADIPOQ, IRS-1 и последующего про-
ведения рестрикционного анализа для выявления полиморфных вариантов 
генов ADIPOQ – rs2241766 и rs1501299; IRS-1 – rs1801278 и rs1801276.

Результаты. У пациентов с артериальной гипертензией и избыточной 
массой тела выявлен высокий уровень распространенности полиморфизмов 
rs2241766 (25,00%, n=45) и rs1501299 (41,11%, n=74) в гене ADIPOQ, и rs1801278 
(30,00%, n=54) и rs1801276 (21,67%, n=39) в гене IRS-1.

Установлено, что у пациентов с артериальной гипертензией и избыточной 
массой тела носительство мутантного аллеля  Т в составе мутантного TT или 
гетерозиготного GT генотипов при полиморфизме rs1501299 (с.276G>T) в гене 
ADIPOQ ассоциировано с увеличением риска развития фибрилляции пред-
сердий (р=0,001), ишемической болезни сердца (р=0,01). 

Носительство мутантного аллеля G в составе мутантного GG или гетерози-
готного TG генотипов при полиморфизме rs2241766 (c.45T>G) в гене ADIPOQ 
было ассоциировано с  увеличением риска развития ишемической болезни 
сердца (р=0,02) у пациентов с артериальной гипертензией и избыточной мас-
сой тела.

Для носителей мутантного аллеля А в составе мутантного AA или гетеро-
зиготного GA генотипов при полиморфизме rs1801278 (с.2963G>A) в гене IRS-1 
было установлено  увеличение риска развития ишемической болезни сердца 
(р=0,03). 

Заключение. Выявлена высокая распространенность (более 20%) поли-
морфизмов rs2241766 и rs1501299 в гене ADIPOQ; и полиморфизмов rs1801278 
и rs1801276 в гене IRS-1 среди пациентов с артериальной гипертензией  



51

Тезисы Республиканской научно-практической конференции с международным  
участием «III Колбовские чтения: интеграция лабораторной и клинической медицины»

и избыточной массой тела. Присутствие мутантных аллелей в этих генах ассо-
циировано с увеличением риска развития у пациентов с артериальной гипер-
тензией и избыточной массой тела сердечно-сосудистых осложнений: ише-
мическая болезнь сердца (rs1501299, rs2241766 и rs1801278) и фибрилляция 
предсердий (rs1501299).
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Профиль полиморфизмов в гене ATM у пациентов 
с плазмоклеточными новообразованиями

Введение. Ген ATM, расположенный на 11-й хромосоме (11q22-23), имеет 
сложную структуру, которая включает 66 экзонов, распределенных по геном-
ной области размером 150  000  п.о., а также интронные и нетранслируемые 
последовательности, которые вовлечены в регуляцию транскрипции и транс-
ляции. Изменения, которые оказывают существенное влияние на структуру 
и функции белка АТМ, кодируемого данным геном, могут происходить как в 
транслируемой области, так и в интронных и нетранслируемых участках гена.

Белок ATM входит в состав семейства серин/треониновых протеинкиназ 
((PI)3/PI4-киназ). Он играет важную роль при восстановлении повреждений 
ДНК, в том числе при двойных разрывах спирали, тем самым обеспечивая 
контроль целостности и поддержание стабильности генома. Также к функци-
ям АТМ относят регуляцию процессов прохождения клеточного цикла, моду-
ляцию транскрипции генов, а в случае серьезных повреждений генетического 
материала АТМ активирует запуск программы апоптоза клетки.

Цель. Изучить распространенность полиморфизмов rs189037, rs228590 и 
rs1801516 в гене ATM у пациентов с плазмоклеточными новообразованиями.

Материалы и методы. В основную группу исследования были включены 
80 пациентов с плазмоклеточными новообразованиями (50 пациентов с диа-
гнозом «множественная миелома» и 30 пациентов с диагнозом «моноклональ-
ная гаммапатия неустановленного значения»), проходивших обследование в 
ГУ  «РНПЦ РМиЭЧ» г.  Гомеля. Контрольную группу составили 30 практически 
здоровых доноров без острых и системных хронических заболеваний.

Выделение ДНК проводили из костного мозга пациентов с плазмо-
клеточными новообразованиями и из периферической крови пациентов  


