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Роль полиморфного варианта rs757210 гена HNF1B  
в патогенезе рака яичников 
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Рак яичников является одним из наиболее распространенных злокачественных новообразований органов репродуктив-
ной системы. В настоящей работе представлен анализ ассоциации rs757210 гена HNF1B с риском развития РЯ у женщин из 
Республики Башкортостан.
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 Ovarian cancer (OC) is one of the most common malignant neoplasms of the organs of the reproductive system. In this paper, 
we analyze the associations of polymorphisms rs757210 в of the HNF1B gene with the risk of developing OC in women from the 
Republic of Bashkortostan. 
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Рак яичников (РЯ) является одной из наиболее 
распространенных злокачественных опухолей 
женской репродуктивной системы и в настоя-

щее время представляет собой важную проблему здра-
воохранения во всем мире. В 2018 г. в России РЯ был 
зарегистрирован у 14318 женщин, и более половины 
случаев заболевания закончились летальным исходом. 
Похожая ситуация складывается и в Республике Баш-
кортостан [1]. 

Основными факторами риска данной патологии 
являются наследственная предрасположенность, воз-
раст, гормональный дисбаланс, состояние иммунной 
системы, воздействие окружающей среды и образ 
жизни. Наиболее частыми генетическими нарушени-
ями, ассоциированными с повышенным риском раз-
вития РЯ, являются мутации в генах BRCA1 и BRCA2. 
Однако мутации в данных генах определяют не бо-
лее 15% всех случаев заболевания. Поиск и анализ 
других генов-кандидатов позволит выявить новые 
важные генетические маркеры риска развития РЯ.

В результате репликативного мета-анализа, про-
веденного по данным полногеномных исследований, 
Pharoah с соавторами удалось выявить 3 новых локу-
са –8q21, 10p12 и 17q12, потенциально ассоцииро-
ванных с риском развития РЯ. Дальнейшие функци-
ональные и молекулярные исследования отобранных 
вариантов позволили идентифицировать новые гены-
кандидаты, вовлеченные в патогенез РЯ. В частности, 
была установлена ассоциация гена HNF1B, располо-
женного в регионе 17q12, с риском развития серозно-
го РЯ [2]. Белок HNF1B является одним из факторов 
транскрипции, вовлеченных в регуляцию экспрессии 
генов в период эмбрионального развития и в течение 
всей жизни [3].

В результате исследований in vitro было установле-
но, что избыточное содержание белка HNF1B в опу-
холевых тканях при сравнении с нормальными тка-
нями ассоциировано с подавлением роста злокаче-
ственного новообразования. При метилировании 
промотора гена, кодирующего данный белок, про-
тективный эффект терялся. Также авторами иссле-
дования был проведен функциональный анализ ги-
перэкспрессии протеина HNF1B в раковых клетках 
и выявлено подавление эпителиально-мезенхималь-
ного перехода в клетках с высоким содержанием это-
го белка [4]. 

Наиболее изученным полиморфным вариантом 
в гене HNF1B является rs757210.

Целью данной работы явилось изучение ассоци-
ации полиморфного варианта rs757210 в гене HNF1B 
с риском развития РЯ у женщин из Республики Баш-
кортостан. 

Материалы и методы  

Материалом для исследования послужили образ-
цы ДНК 244 больных РЯ и 221 здорового индивида. 
По этническому составу группа больных РЯ не одно-
родна: русские – 48%, татары – 33%, украинцы – 4%, 
башкиры – 5%, чуваши – 4%, метисы – 2% и 2% дру-
гие национальности. Контрольная группа по этни-
ческой принадлежности соответствует группе па-
циенток. Учитывая неоднородность населения Ре-
спублики Башкортостан в этническом отношении, 
в отдельные подгруппы были выделены индивиды 
наиболее многочисленных групп Башкортостана: 
русских и татар.

Генотипирование полиморфного локуса осущест-
влялось методом аллель-специфичной ПЦР.

Результаты

При сравнительном анализе распределения частот 
аллелей и генотипов полиморфного локуса rs757210 
в гене HNF1B между больными РЯ и контрольной 
группой как в общей выборке, так и при разделении 
по этнической принадлежности и менопаузально-
му статусу различия между исследуемыми группами 
не достигли уровня статистической значимости. Од-
нако носителей гетерозиготного генотипа CG среди 
как русских, так и татар оказалось примерно в два раза 
больше среди больных РЯ по сравнению со здоровы-
ми индивидами (8,6% vs 4,2%, 3,6% vs 1,7%), а инди-
виды с гомозиготным генотипом CC чаще встречались 
среди больных татарской этнической принадлежности 
(5,5% vs 1,7%). При разделении исследуемых выборок 
по менопаузальному статусу частота встречаемости 
гетерозиготного генотипа CG была выше среди боль-
ных РЯ постменопаузального возраста по сравнению 
с женщинами из контрольной группы (7,2% vs 1,0%).

Таким образом, полученные результаты свидетель-
ствуют об отсутствии ассоциации полиморфного ло-
куса rs757210 гена HNF1B с риском развития РЯ у жен-
щин из Республики Башкортостан. Однако значитель-
ное преобладание генотипа, содержащего мутантный 
аллель, среди женщин в постменопаузальном возрасте 
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указывает на необходимость проведения репликатив-
ных исследований на расширенной выборке для под-
тверждения полученных результатов.
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