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Ассоциация полиморфизмов генов KCNQ1 и ADIPOQ  
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Цель работы − изучение ассоциации однонуклеотидных полиморфизмов rs2237892 гена KCNQ1 и rs6773957 гена ADIPOQ 
с  сахарным диабетом 2 типа (СД2). На основе проспективного обследования репрезентативной популяционной выборки 
жителей г.Новосибирска сформированы две группы по принципу «случай – контроль». Группа СД2 (n=443, средний возраст 
56,2 лет, мужчины – 28,8%, женщины – 71,2%), группа контроля (n=532, средний возраст 56,1 лет, мужчины – 33,8%, женщины 
– 66,2%) сформированы из банка ДНК международного исследования HAPIEE. ДНК выделена методом фенолхлороформной 
экстракции. Генотипирование  выполнено методом ПЦР с последующим анализом полиморфизма длин рестрикционных 
фрагментов. Статистическая обработка  проведена с использованием программного пакета SPSS 16.0.   По частотам геноти-
пов и аллелей полиморфизмов rs2237892 гена KCNQ1 и rs6773957 гена ADIPOQ не выявлено статистически значимых разли-
чий между группами, в том числе и при разделении по полу и возрасту (p>0,05). Значимого влияния rs2237892 гена KCNQ1 
и rs6773957 гена ADIPOQ на риск развития СД2 не обнаружено. 
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The aim of this work is study the association of rs2237892 and rs6773957 with T2D in a case-control study. Two groups was formed 
based on the case – control study. The T2D group is 443 person (mean age 56.2 years, men – 28.8 %, women – 66.2 %), the control 
group was selected according to the sex and age from the DNA bank of project Health, Alcohol and Psychosocial factors In Eastern 
Europe (HAPIEE) (n = 532, mean age 56.1 years, men – 33.8 %, women – 66.2 %). DNA was isolated by phenol-chloroform extrac-
tion. Genotyping was done by PCR followed by analysis of restriction fragment length polymorphism. Statistical processing was 
performed using the SPSS 16.0 software package. The genotypes frequencies of rs2237892 of the KCNQ1 gene and rs6773957 of 
the ADIPOQ gene did not show statistically significant differences. There was no significant effect of rs2237892 of the KCNQ1 gene 
and rs6773957 of the ADIPOQ gene on the risk of developing type 2 diabetes.
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Сахарный диабет 2 типа (СД2) является социаль-
но значимым заболеванием, в течение послед-
них лет отмечается рост распространенности 

СД2. По данным Международной федерации диабета 
(IDF Diabetes Atlas 8th Edition) среди взрослых в воз-
расте 20–79 лет в 2017 г. было приблизительно 425 мил-
лионов случаев диабета [1]. Точность прогноза, имею-
щихся рискометров, без учёта генетических аспектов 
развития СД2 представляется недостаточной [2−4]. 
Поэтому остаётся актуальным поиск новых, проверен-
ных на конкретных популяциях молекулярно-генети-
ческих маркеров повышенного риска раз вития СД2.

Цель − изучение ассоциации однонуклеотидных 
полиморфизмов rs2237892 гена KCNQ1 и rs6773957 ге-
на ADIPOQ с СД2 и оценка возможности их исполь-
зования в качестве маркёров прогноза развития СД2. 

Материал и методы

 На основе проспективного обследования ре-
презентативной популяционной выборки жителей 
г.Новосибирска сформированы две группы по прин-
ципу «случай – контроль» (случай – лица, у которых 
за 10 лет наблюдения выявлен СД2 и контроль − ли-
ца, у которых за 10 летний период не развились на-
рушения углеводного обмена). Группа СД2 (n=443, 
средний возраст 56,2 лет, мужчины – 28,8%, женщи-
ны – 71,2%), группа контроля (n=532, средний воз-
раст 56,1 лет, мужчины – 33,8%, женщины – 66,2%) 
сформированы из банка ДНК международного иссле-
дования HAPIEE. ДНК выделена методом фенолхло-
роформной экстракции. Генотипирование  выполнено 
методом ПЦР с последующим анализом полиморфиз-
ма длин рестрикционных фрагментов. Статистическая 
обработка  проведена с использованием программно-
го пакета SPSS 16.0. 

Результаты

Наблюдаемые частоты генотипов в контроль-
ной группе rs2237892 гена KCNQ1 и rs6773957 гена 
ADIPOQ соответствуют ожидаемым, согласно равно-
весию Харди-Вайенберга (χ2=0,07, χ2=1,26, соответ-
ственно). По частотам генотипов и аллелей полимор-
физмов rs2237892 гена KCNQ1 и rs6773957 гена ADIPOQ 
не выявлено статистически значимых различий меж-

ду группами, в том числе и при разделении по полу 
и возрасту (p>0,05). Значимого влияния rs2237892 ге-
на KCNQ1 и rs6773957 гена ADIPOQ на риск развития 
СД2 не обнаружено, поэтому они не могут рассматри-
ваться в качестве кандидатов на внесение в генетиче-
ский рискометр СД2. 	
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