Генетические детерминанты гипертриглицеридемии и кардиометаболические риски

Цель— оценка сочетанного влияния генетических ассоциаций на развитие гипертриглицеридемии как фактора развития кардиометаболических рисков среди молодых жителей Севера. 

Материалы и методы. За период 2015–2020 гг. обследовано 883 молодых человека, из них— 749 пациентов с метаболическим синдромом (МС) и 134 человека без проявления МС. Проведено: антропометрическое обследование, исследование липидного и  углеводного обменов, измерение АД. Геномную ДНК выделяли из венозной крови методом фенол-хлороформной экстракции. Полиморфизм генов тестировали с помощью полимеразной цепной реакции с полиморфизмом длин рестрикционных фрагментов (ПЦР с ПДРФ). Изучены полиморфизмы генов: rs1378942 гена CSK, rs1801133 (С677Т) гена MTHFR, гена ITGA2B, rs7903146 гена TCF7L2, rs1799752 гена АСЕ. 

Результаты. Распространенность гипертриглицеридемии среди всех обследованных составила 66,6%, при этом среди пациентов с МС — 78,1%. Гипертриглицеридемия распространена чаще среди некоренного населения, преимущественно среди некоренных сельских жительниц (83,2%). Выявлены высокие уровни триглицеридов у 56,2% обследованных пациентов. Чаще гипертриглицеридемия ассоциировалась с гетерозиготными вариантами TG однонуклеотидного полиморфизма rs1378942 гена CSK (50,7%) (ОШ— 1,676, 95% ДИ 1,268–2,214, p=0,142), гетерозиготного варианта rs1799752 гена АСЕ (52,2%) (ОШ 0,54, 95% ДИ 0,571–0,997, p=0,142). При сочетании абдоминального ожирения с гипертриглицеридемией чаще наблюдали межгенное взаимодействие гетерозиготных генотипов ID гена ACE, ITGA2B, гомозиготных генотипов СС генов TCF7L2 и MTHFR, гетерозиготного генотипа TG гена CSK (47,4%), наиболее распространенное среди женского населения села (31,7%) и коренных жительниц (22,3%). Заключение. Выявлена высокая распространенность гипертриглицеридемии среди всех обследованных молодых людей. У большинства пациентов с МС гипертриглицеридемия чаще ассоциировалась с гетерозиготными вариантами TG однонуклеотидного полиморфизма rs1378942 гена CSK и гетерозиготного варианта rs1799752 гена АСЕ. Определение генетических предикторов гипертриглицеридемии позволит своевременно выявлять лиц с повышенным кардиометаболическим риском. 
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