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Полиморфизм генов системы детоксикации ксенобиотиков  
в популяциях русских и бурят

Беляева Е.В., Баирова Т.А., Ершова О.А., Самбялова А.Ю., Парамонов А.И., 
Курашова Н.А., Дашиев Б.Г., Колесников С.И., Колесникова Л.И.

ФГБНУ «Научный центр проблем здоровья семьи и репродукции человека»
664003, г. Иркутск, ул. Тимирязева, д.16

Полиморфизм генов системы детоксикации ксенобиотиков ассоциирован с лекарственной устойчивостью и такими 
заболеваниями человека как рак, болезнь Паркинсона, болезнь Альцгеймера, атеросклероз, цирроз печени, старение, 
образование катаракты, бесплодие, инсомния. Частота полиморфных вариантов генов GSTs варьирует в различных мировых 
популяциях. 
Цель данного исследования − охарактеризовать частотное распределение генотипов генов GSTM1, GSTT1, а также генотипов 
и аллелей полиморфных вариантов Ile105Val, Ala114Val гена GSTP1 в популяциях русских и бурят, проживающих в Восточной 
Сибири и установить межэтнические различия в частотных характеристиках изученных генов.
Методы. Выборка включала 461 человека, из них 264 русских и 197 бурят. Молекулярно-генетическое исследование делеционного 
полиморфизма генов GSTT1, GSTM1 проводили   методом полимеразной цепной реакции (ПЦР) с электрофоретической детекцией. 
Исследование полиморфизмов Ile105Val (rs1695), Ala114Val (rs1138272) гена GSTP1 проводили   методом полимеразной цепной 
реакции в режиме реального времени (ПЦР-РВ). 
Результаты. Сравнительный анализ частот генотипов генов GSTM1, GSTT1 не выявил статистически значимых различий между 
сравниваемыми популяционными выборками. Частота делеционного  генотипа гена GSTM1 в популяциях русских и бурят 
составила 44,7 и 48,7%, гена GSTT1 – 22,4, и 30,5%, соответственно. В то же время между сравниваемыми популяционными 
выборками наблюдаются статистические значимые различия в частотном распределении генотипов полиморфных вариантов 
Ile105Val (p=0,023) и Ala114Val (p=0,007) гена GSTP1. Частота  редких аллелей в популяциях русских и бурят составила: 105Val – 
23,67 и 20,56%, 114Val – 10,23 и 4,57% (p=0,002), соответственно.
Выводы. Сравниваемые популяционные выборки русских и бурят не различаются по частоте делеционных генотипов 
генов GSTM1, GSTT1. В то же время в сравниваемых группах наблюдаются значимые различия в частотном распределении 
генотипов полиморфных вариантов Ile105Val, Ala114Val гена GSTP1. Сравнение данных, полученных в настоящем исследовании, 
с аналогичными данными в других мировых популяциях показало, что частотные характеристики GSTs генов в изученных 
популяциях русских и бурят находятся в пределах частоты этих генов в других европейских и азиатских популяциях. 
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Background. Gene polymorphism of the xenobiotic detoxification system is associated with drug resistance and human diseases 
such as cancer, Parkinson’s disease, Alzheimer’s disease, atherosclerosis, liver cirrhosis, aging, cataract formation, infertility, insomnia. 
Frequency of the polymorphic variants of GSTs genes varies in different world populations.
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The purpose of this study is to characterize the frequency distribution of genotypes of the GSTM1, GSTT1 genes, as well as genotypes 
and alleles of the Ile105Val, Ala114Val polymorphic variants of the GSTP1 gene in the populations of the Russians and the Buryats living 
in Eastern Siberia and to establish the ethnic differences in the frequency characteristics of the studied genes.
Methods. The sample included 461 people, including 264 Russians and 197 Buryats. Molecular genetic study of deletion polymorphism 
of GSTT1 and GSTM1 genes was carried out using the polymerase chain reaction (PCR) method with electrophoretic detection. 
The Ile105Val (rs1695) and Ala114Val (rs1138272) polymorphism of the GSTP1 gene was studied using the real-time polymerase chain 
reaction (Real-Time PCR) method. 
Results. Comparative analysis of the frequency distribution of genotypes of the GSTM1 and GSTT1 genes did not reveal statistically 
significant differences between the compared population samples. The frequency of the deletion genotype of the GSTM1 gene in the 
populations of Russians and Buryats was 44.7 and 48.7%, of the GSTT1 gene 22.4 and 30.5%, respectively. It was shown that there are 
statistically significant differences in the frequency distribution of genotypes of polymorphic variants Ile105Val (p=0.023) and Ala114Val 
(p=0.007) of the GSTP1 gene between the compared population samples. The frequency of the rare alleles in the populations of Russians 
and Buryats was as follows: allele G (Ile 105Val) - 23.67 and 20.56%, allele T (Ala 114 Val) - 10.23 and 4.57% (p=0.002), respectively.
Conclusions. The compared population samples of the Russians and the Buryats do not differ in the frequency of deletion genotypes of 
the GSTM1, GSTT1 genes. At the same time, significant differences in the frequency distribution of genotypes of the Ile105Val, Ala114Val 
polymorphic variants of the GSTP1 gene are observed in the compared groups. Comparison of the data obtained in this study with similar 
data in other world populations showed that the frequency characteristics of GSTs genes in the studied populations of the Russians 
and the Buryats are within the frequency of these genes in other European and Asian populations.
Keywords: polymorphism, population, Russians, Buryats, GSTT1, GSTM1, GSTP1.

For citation: Belyaeva Е.V., Bairova T.A., Ershova O.A., Sambyalova A.Yu., Paramonov A.I., Kurashova N.A., Dashiyev B.G., Kolesnikov S.I., Kolesnikova 
L.I. Genetic polymorphisms of xenobiotic detoxification system in the populations of Russians and Buryats. Medical genetics [Meditsinskaya gene-
tika] 2023; 22(4): 17-31. (In Russ.)

Corresponding author: Belyaeva Е.V.; e-mail: belyeva_irk@mail.ru 
Funding.  The work was carried out under the state budget project: “Pathophysiological mechanisms and genetic and metabolic predictors of 
reproductive health and longevity in various age, gender and ethnic groups” (code 0416-2021-0002).
Conflict of interest: The authors declare no conflict of interest
Accepted 14.04.2023
 
Введение

Клетки человека регулярно испытывают на себе 
воздействие эндогенных и экзогенных токси-
нов. При этом они обладают множеством ак-

тивных защитных механизмов, позволяющих справ-
ляться с негативным воздействием ксенобиотиков. К 
ним относятся ABC-транспортеры, а также ферменты 
I и II фаз клеточной детоксикации и окислительного 
стресса [1]. Метаболизм ксенобиотиков состоит из двух 
фаз: I фаза − модификация, во время которой созда-
ются или освобождаются функциональные группы; II 
фаза − коньюгация, во время которой к функциональ-
ным группам присоединяются другие группы или мо-
лекулы [2,3]. Завершающим этапом является выведе-
ние самих ксенобиотиков и их метаболитов из клетки, 
а затем из организма. Глутатион-S-трансферазы (GSTs) 
являются одними из ключевых ферментов, которые 
опосредуют II фазу клеточной детоксикации. Эти фер-
менты (GSTs) конъюгируют восстановленный глута-
тион с электрофильными центрами в гидрофобных ор-
ганических соединениях, преобразуя токсичное сое-
динение в менее токсичную форму [4-6]. 

Уровень экспрессии GSTs считается решающим 
фактором в определении чувствительности клеток 

к широкому спектру токсинов. При этом полимор-
физм генов, кодирующих ферменты II фазы детокси-
кации, может изменять их экспрессию или функцию, 
влияя на биотрансформацию токсичных соединений 
[7]. Кроме того, гены GSTs человека имеют полимор-
фные варианты, связанные с наличием протяженных 
делеций, следствием которых является полное отсут-
ствие продукта гена [8]. Группа ферментов GSTs пред-
ставлена  цитозольной, митохондриальной и микро-
сомальной изоформами. В настоящее время иденти-
фицировано восемь различных классов растворимых 
цитоплазматических изоформ ферментов GSTs мле-
копитающих: альфа, каппа, мю, омега, пи, сигма, те-
та и дзета (α-, κ-, μ-, ω-, π-, σ-, θ- и ζ). Согласно дан-
ным комитета по номенклатуре генов человека HGNC 
(HUGO Gene Nomenclature Committee) и сведениям, 
представленным в  онлайн-базах данных, семейство 
генов GSTs содержит более 20 функциональных генов 
[8]. К настоящему моменту наиболее изученными явля-
ются следующие классы фермента: GSTM (мю), GSTT 
(тэта) и GSTP (пи). Классы GSTM и GSTT включают 
в себя кластер ферментов и соответствующих им генов, 
наиболее изученными из которых являются GSTM1, 
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GSTT1. Класс GSTP включает в себя один фермент 
и соответствующий ему ген GSTP1.

Ген GSTM1 (glutathione S-transferase mu1, NCBI 
Gene ID — 2944) локализован на длинном плече   хро-
мосомы 1 (1p13.3). GSTM1 экспрессируется в печени, 
клетках крови, мышцах и тканях мозга. Полиморфизм 
гена связан с наличием протяженной делеции (около 
10 т.п.н.), при этом РНК и белковый продукт не син-
тезируются. Полиморфные варианты гена GSTM1 мо-
гут изменить восприимчивость человека к канцеро-
генам и токсинам, а также повлиять на токсичность 
и эффективность определенных лекарств. Интересным 
является факт высокого распространения нулевого ал-
леля GSTM1 в человеческих популяциях [9]. По неко-
торым данным частота нулевого аллеля GSTM1 может 
достигать 55% [10]. 

Ген GSTT1 (glutathione S-transferase theta 1, NCBI 
Gene ID — 2952) картирован на   хромосоме 22 
(22q11.2). Полиморфизм гена GSTT1, как и GSTM1, 
связан с обширной делецией в структурной части ге-
на. Как и в случае GSTM1, из-за высокой частоты  де-
леционного аллеля около 25% представителей европе-
оидной расы и до 52% представителей азиатской расы 
оказываются гомозиготными по «нулевому» аллелю 
гена GSTT1 [11]. Установлено, что у индивидуумов 
с «нулевым» генотипом гена GSTT1 снижена способ-
ность к метаболизму некоторых канцерогенов, включая 
1,3-бутадиен, метилбромид, оксид этилена, хлормета-
ны [12]. Типичными субстратами для GSTT1 являют-
ся промышленные соединения, такие как дихлорме-
тан и окись этилена [13]. 

Делеционный полиморфизм генов GSTM1, GSTT1 
приводит к наличию двух аллельных вариантов: на-
личие  и отсутствие делеции. В результате сочетания 
этих аллелей выделяют два варианта генотипа: с од-
ним или двумя присутствующими аллелями (гетерози-
гота или гомозигота без делеции) – функциональный 
генотип, который принято обозначать «+», и гомози-
готный по делеции вариант генотипа, или нулевой, ко-
торый принято обозначать «0» [14].

Ген GSTP1 (glutathione S-transferase pi 1, NCBI Gene 
ID — 2950) локализован на   хромосоме 11 (11.q13). 
Полиморфизм в гене GSTP1 обусловлен заменой ну-
клеотидов в положениях 313 и 341, обе замены нахо-
дятся в активном центре фермента и приводят к зна-
чительному снижению его функциональной активно-
сти. Показано, что в зависимости от варианта генотипа 
по полиморфизму Ilel05Val (rs1695) гена GSTP1 может 
наблюдаться почти семикратное изменение каталити-
ческой активности фермента [15]. 

Исследования, связанные с полиморфизмом GSTs 
генов, имеют большое значение, так как гены и бел-
ки, участвующие в метаболизме и детоксикации ксе-
нобиотиков, часто используются в качестве маркеров 
предрасположенности к заболеваниям [16]. Актив-
ность ферментов детоксикации ассоциирована с ле-
карственной устойчивостью и такими заболеваниями 
человека как рак, болезнь Паркинсона, болезнь Альц-
геймера, атеросклероз, цирроз печени, старение, обра-
зование катаракты, бесплодие, инсомния [17-20]. Рас-
пространенность полиморфных вариантов генов GSTs 
варьирует в различных мировых популяциях. Поэто-
му изучение распространенности аллелей и генотипов 
GSTs в отдельных популяциях может помочь в пони-
мании генетической предрасположенности  к тем или 
иным заболеваниям и в  фармакогенетических иссле-
дованиях [21]. 

Целью данного исследования было охарактеризо-
вать частотное распределение генотипов генов GSTM1, 
GSTT1, а также генотипов и аллелей полиморфных ва-
риантов Ile105Val, Ala114Val гена GSTP1 в популяциях 
русских и бурят, проживающих в Восточной Сибири, 
и установить межэтнические различия в частотных ха-
рактеристиках изученных генов.

Методы

В исследовании принял участие 461 доброволец 
мужского пола. Популяционная выборка русских 
включала 264 человека (средний возраст 29,9±5,3 года), 
популяционная выборка бурят − 197 человек (сред-
ний возраст 31,6±5,9 года), сравниваемые группы бы-
ли сопоставимы по возрасту (t=-0,213; d.f.=459; р>0,5). 
Набор материала осуществлялся в ГАУЗ «Республи-
канский перинатальный центр МЗ РБ» г. Улан-Удэ 
в период времени 2016-2017 гг. Участники  были ин-
формированы о научной стороне проводимого иссле-
дования и дали письменное согласие на участие в нем. 
Исследование было одобрено локальным этическим 
комитетом ФГБНУ «Научный центр проблем здоровья 
семьи и репродукции человека» и соответствует этиче-
ским принципам Хельсинкской декларации Всемир-
ной медицинской ассоциации.

Молекулярно-генетическое исследование деле-
ционного полиморфизма в генах системы детоксика-
ции ксенобиотиков GSTM1, GSTT1 проводили мето-
дом полимеразной цепной реакции (ПЦР) с последу-
ющей электрофоретической детекцией. Исследование 
полиморфизмов Ile105Val (rs1695), Ala114Val (rs1138272) 
гена GSTP1 проводили   методом полимеразной цеп-



20

ОРИГИНАЛЬНЫЕ ИССЛЕДОВАНИЯ� Медицинская генетика 2023. Том 22. Номер 4

Медицинская генетика [Medical genetics] 2023; 22(4)

ORIGINAL ARTICLES� Medical genetics 2023. Vol. 22. Issue 4

ной реакции в режиме реального времени (ПЦР-РВ). 
Материалом для  исследования служили пробы ДНК, 
выделенные из образцов цельной венозной крови, за-
бор которой проводили в пробирки с антикоагулян-
том ЭДТА-К3. Экстракцию ДНК осуществляли с ис-
пользованием наборов реагентов «АмплиПрайм ДНК-
сорб-В» (ООО «НекстБио», Россия). 

Амплификацию специфичных участков ДНК ге-
нов GSTM1, GSTT1 проводили в автоматическом тер-
моциклере «Терцик» с использованием набора реаген-
тов «АмплиСенс GSTT1/GSTM1-EPh», (ФГУН ЦНИИ 
Эпидемиологии Роспотребнадзора, Россия). Детекцию 
продуктов амплификации осуществляли в 2%-ном ага-
розном геле, окрашенном бромистым этидием, резуль-
таты электрофореза регистрировали и документирова-
ли с помощью системы компьютерного гель-докумен-
тирования «GelDoc». Используемые наборы реагентов 
позволяли обнаруживать гомозиготные варианты гено-
типов по делециям в генах GSTM1, GSTT1. Гетерози-
готные варианты генотипов учитывались вместе с го-
мозиготными без делеции.  

Амплификацию специфичных участков ДНК по-
лиморфных вариантов Ile105Val, Ala114Val гена GSTP1 
проводили на приборе – амплификаторе нуклеиновых 
кислот «ДТ-Прайм» (ДНК-Технология, Россия) с ис-
пользованием тест-систем: «Набор реагентов для опре-
деления полиморфизма Ile105Val гена GSTP1 (rs1695)» 
и «Набор реагентов для определения полиморфизма 
Ala114Val гена GSTP1 (rs1138272)» (ООО «Синтол», 
Россия). Процедуру экстракции ДНК и амплифика-
цию нуклеотидных последовательностей осуществля-
ли согласно рекомендациям производителей соответ-
ствующих наборов реагентов.

Статистическую обработку данных проводили 
с использованием программы Biostat и STATISTICA, 
версия 6.1 (StatSoft Inc., США (правообладатель ли-
цензии ФГБУ «Научный центр проблем здоровья се-
мьи и репродукции человека» СО РАМН)). Для опи-
сания количественных признаков использовали сле-
дующие показатели описательной статистики: среднее 
арифметическое (M) и стандартная ошибка среднего 
(m). Для сравнения средних использовали критерий 
Cтьюдента (t). При анализе частотного распределе-
ния полиморфных вариантов Ile105Val, Ala114Val ге-
на GSTP1 наблюдаемую частоту генотипов проверяли 
на соответствие ожидаемой, исходя из закона генети-
ческого равновесия Харди-Вайнберга. При сравне-
нии частот генотипов между группами использовали 
критерий χ², для оценки разницы долей использова-
ли z–критерий, вычисления проводили в программе 

Biostat. Нулевую гипотезу об отсутствии статистиче-
ски значимых различий отклоняли при уровне значи-
мости 5%. При сравнении частоты встречаемости ред-
ких аллелей G rs1695 и T rs113872 для контроля груп-
повой вероятности ошибки для уровня значимости 
вводили поправку на множественную проверку ги-
потез (поправка Бонферонни), р<0,0004 (табл. 2, 3), 
р<0,0006 (табл. 4, 5).

Результаты

Распределение частот генотипов генов системы 
детоксикации ксенобиотиков GSTM1, GSTT1, GSTP1 
в популяциях русских и бурят представлено в табл. 1. 

Частотные характеристики генов GSTM1, GSTT1 
не представляется возможным проверить на соответ-
ствие равновесию Харди-Вайнберга, так как гомози-
готные без делеции и гетерозиготные генотипы не бы-
ли дифференцированы. Частотное распределение ге-
нотипов по полиморфным вариантам Ala114Val гена 
GSTP1 соответствует закону генетического равнове-
сия как в популяции русских (χ²=0,026; d.f.=1; p˃0,05), 
так и в популяции бурят (χ²=0,452; d.f.=1; p˃0,05). Рас-
пределение частот генотипов по полиморфному ло-
кусу Ile105Val гена GSTP1 в популяции бурят соответ-
ствует равновесию Харди-Вайнберга (χ²=1,030; d.f.=1; 
p˃0,05), а в популяции русских наблюдается отклоне-
ние наблюдаемой частоты генотипов от ожидаемой 
(χ²=9,827; d.f.=1; p˂0,01), вызванное избытком гомо-
зигот и недостатком носителей гетерозиготного вари-
анта генотипа.

При сравнении частот генотипов по делеционно-
му полиморфизу генов GSTM1, GSTT1 между популя-
ционными выборками русских и бурят не обнаруже-
но статистически значимых различий. В то же время 
по изученным полиморфным вариантам гена GSTP1 
в сравниваемых популяционных выборках наблюдают-
ся статистические значимые различия в частотном рас-
пределении генотипов как для полиморфизма Ile105Val 
(χ²=7,559; d.f.=2; p=0,023), так и для полиморфизма 
Ala114Val (χ²=10,060; d.f.=2; p=0,007). По полиморф-
ному варианту Ile105Val частота носителей гомозигот-
ного генотипа Val/Val в популяции русских составила 
9,1%, в то время как в популяции бурят она оказалась 
значимо меньше − 3,1% (χ²=5,819; d.f.=1; p=0,016). 
Однако сравнительный анализ частот аллелей по по-
лиморфизму Ile105Val не выявил статистически зна-
чимых отличий, более редкий аллель G в популяциях 
русских и бурят наблюдается с частотой 23,7 и 20,6% 
соответственно (z=1,044; p=0,297).
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По полиморфному маркеру Ala114Val изученные 
выборки значимо различаются по частоте носителей 
гетерозиготного генотипа, носительство которого было 
обнаружено в популяции русских в два раза чаще, чем 
в выборке бурят: 18,2 и 9,1% соответственно (χ²=6,804; 
d.f.=1; p=0,009). Кроме этого, по полиморфному вари-
анту Ala114Val изученные выборки значимо различа-
ются по частоте носительства гомозиготного Ala/Ala 
генотипа (χ²=8,406; d.f.=1; p=0,004), частота которого 
в популяции русских составила 80,7%, а в популяции 
бурят оказалась значимо больше – 90,9%. Различия, 
обнаруженные в частотном распределении генотипов 
полиморфизма Ala114Val в сравниваемых выборках, 
обусловлены различиями в частотном распределении 
аллелей (z=3,044; p=0,002). Так, в популяции русских 
более редкий аллель T наблюдается с частотой 10,2%, 
а в популяции бурят частота этого аллеля значимо ни-
же – 4,6%.

Обсуждение

Мы показали распределение частот генотипов ге-
нов GSTM1, GSTT1 и частоту аллелей, и генотипов по-
лиморфных вариантов Ile105Val, Ala114Val гена GSTP1 
в популяциях русских и бурят, проживающих в Восточ-
ной Сибири. Данные о частоте встречаемости редких 
аллелей полиморфных вариантов Ile105Val, Ala114Val 

гена GSTP1 в изученных популяциях мы сравнили 
с аналогичными данными в других мировых популя-
циях и представили полученные результаты в табл. 2, 3.

Согласно данным, представленным в базе проекта 
«1000 геномов», частота минорного аллеля G по полимор-
физму Ilel05Val (rs1695) гена GSTP1 в среднем в мире со-
ставляет 35% [22]. В мировых популяциях наблюдается 
градиент частоты аллеля G, который меняется от наи-
меньшего значения в Восточной Азии – 18%, к сред-
ним цифрам в Европе и Южной Азии – 33 и 29% соот-
ветственно, до наибольшего значения в Африке и Аме-
рике – 48% [22]. 

По данным нашего исследования частота аллеля G 
в популяциях русских и бурят составляет 23,7 и 20,6% 
соответственно. Наши данные по частоте аллеля G 
в популяции русских согласуются с данными по ча-
стоте этого аллеля в популяции русских из Башкор-
тостана, где она составила 18,4% [32]. При сравнении 
частоты встречаемости аллеля G в популяции русских 
и бурят с аналогичными данными в других мировых 
популяциях показано, что она сопоставима с большин-
ством европейских и азиатских популяций. Для попу-
ляции русских статистически значимые различия об-
наружены только при сравнении с двумя популяция-
ми Европы: европейскими американцами и иберами, 
в указанных популяциях частота аллеля G значимо 
больше (р<0,0004). Также выявлены различия с од-

Таблица 1. Распределение генотипов генов GSTM1, GSTT1 и полиморфных вариантов Ile105Val, Ala114Val гена GSTP1 
в популяциях бурят и русских
Table 1. The GSTM1 and GSTT1 genes and the Ile105Val and Ala114Val of the GSTP1 genotype distribution  
of in the Buryat and Russian populations

Полиморфизм Генотип Выборка бурят 
n=197

Выборка русских
n=264 Значимость различий

GSTM1 "+" 101 146 χ²= 0,585

"0" 96 118 d.f.=1

        p=0,444

GSTT1 "+ " 137 205 χ²= 3,461

"0" 60 59 d.f.=1

        p=0,063

GSTP1 Ile/Ile 122 163 χ²=7,559

Ile105Val Ile/Val 69 77 d.f.=2

  Val/Val 6 24 p=0,023

GSTP1 Ala/Ala 179 213 χ²= 10,060

Ala114Val Ala/Val 18 48 d.f.=2

  Val/Val 0 3 p=0,007



22

ОРИГИНАЛЬНЫЕ ИССЛЕДОВАНИЯ� Медицинская генетика 2023. Том 22. Номер 4

Медицинская генетика [Medical genetics] 2023; 22(4)

ORIGINAL ARTICLES� Medical genetics 2023. Vol. 22. Issue 4

Таблица 2. Сравнение частот  редких аллелей полиморфных вариантов Ile105Val, Ala114Val гена GSTP1  в популяциях 
бурят и русских, проживающих в Восточной Сибири, с аналогичными данными в популяциях Азии и Европы
Table 2. Comparison of the frequencies of rare alleles of polymorphic variants Ile105Val, Ala114Val of the GSTP1 gene  
in the populations of Buryats and Russians living in Eastern Siberia with similar data in the populations of Asia and Europe

Популяция (Страна) Cсылка

Ген/полиморфизм
GSTP1/ Ile105Val (rs1695) GSTP1/Ala114Val (rs1138272)

 G-аллель, 
частота

(2N)

Буряты  
0,206 (394)

Русские 
0,237 (528)

 T-аллель, 
частота

Буряты  
0,046 (394)

Русские 
0,102 (528)

z p z p (2N) z p z p
Азия (19 популяций)                      
Буряты (РФ) [23] 0,273 (88) 1,233 0,218 0,595 0,552 0,011 (88) 1,220 0,223 2,573 0,010
Тувинцы (РФ) [23] 0,250 (88) 0,766 0,444 0,130 0,897 0,011 (88) 1,220 0,223 2,573 0,010
Якуты (РФ) [23] 0,195 (82) 0,074 0,941 0,698 0,485 0,037 (82) 0,065 0,948 1,679 0,093
Ханты (РФ) [23] 0,368 (58) 2,583 0,010 2,027 0,043 0,034 (58) 5,989 0,000 1,439 0,150
Коми (РФ) [23] 0,313 (64) 1,751 0,080 1,181 0,238 0,078 (64) 0,793 0,428 0,385 0,700
Казахи (Казахстан) [23] 0,189 (90) 0,217 0,829 0,865 0,387 0,22 (90) 0,737 0,461 2,248 0,025
Киргизы (Киргизия) [23] 0,250 (56) 0,580 0,562 0,052 0,958 0,054 (56) -0,073 0,942 0,915 0,360
Узбеки (Узбекистан) [23] 0,385 (78) 3,258 0,001 2,657 0,008 0,077 (78) 0,854 0,393 0,487 0,626
Негевские бедуины  
(Израиль) [24] 0,260 (96) 1,014 0,311 0,355 0,722 0,03 (96) 0,413 0,680 2,064 0,039

Палестинские арабы  
(Палестина) [24] 0,230 (102) 0,393 0,694 0,025 0,980 0,08 (102) 1,118 0,263 0,501 0,616

Пенджабцы (Пакистан) [25] 0,292 (192) 2,203 0,028 1,407 0,160 0,099 (192) 2,291 0,022 -0,022 0,983
Туркмены (Иран) [26] 0,220 (508) 0,427 0,670 0,577 0,564 нет данных - - - -
Кашмирцы (Индия) [27] 0,238 (390) 0,992 0,321 -0,043 0,965 нет данных - - - -
Тамилы (Индия) [28] 0,33 (246) 3,414 0,000 2,637 0,008 нет данных - - - -
Тамилы (Шри-Ланка) [25] 0,314 (204) 2,819 0,005 2,039 0,041 0,054 (204) 0,230 0,818 1,904 0,057
Телугу (Индия) [25] 0,324 (204) 3,075 0,002 2,308 0,021 0,044 (204) -0,096 0,924 2,364 0,018
Дайцы (Китай) [25] 0,22 (196) 0,286 0,775 0,382 0,702 0,0 (196) - - - -
Ханьцы (Китай) [25] 0,185 (206) 0,504 0,614 1,423 0,155 0,0 (206) - - - -
Японцы (Япония) [25] 0,101 (208) 3,149 0.002 4,062 0,000 0,0 (208) - - - -
Европа (17 популяций)                      
Русские старообрядцы,  
Сибирь (РФ) [23] 0,308 (78) 1,829 0,067 1,218 0,223 0,038 (78) 0,013 0,990 1,602 0,109

Русские, Новосибирск (РФ) [23] 0,408 (76) 3,636 0,000 3,043 0,002 0,105 (76) 1,783 0,075 -0,122 0,903
Русские, Вологда (РФ) [24] 0,300 (50) 1,338 0,181 0,821 0,412 0,080 (50) 0,696 0,487 0,249 0,803
Удмурты (РФ) [23] 0,380 (50) 2,593 0,010 2,063 0,039 0,04 (50) -0,169 0,866 1,168 0,243
Мордвины (РФ) [23] 0,303 (66) 1,600 0,110 1,025 0,306 0,076 (66) 0,728 0,467 0,448 0,654
Кабардинцы (РФ) [23] 0,314 (70) 1,847 0,065 1,258 0,208 0,057 (70) 0,094 0,925 0,982 0,326
Карачаевцы (РФ) [23] 0,348 (46) 2,009 0,045 1,498 0,134 0,109 (46) 0,144 1,462 -0,103 0,918
Карелы (РФ) [23] 0,308 (52) 1,496 0,135 0,969 0,333 0,096 (52) 1,196 0,232 -0,104 0,917
Татары (РФ) [23] 0,206 (68) -0,162 0,871 0,416 0,677 0,029 (68) 0,313 0,754 1,723 0,085
Мегрелы (Грузия) [23] 0,306 (72) 1,725 0,085 1,131 0,258 0,083 (72) 1,014 0,310 0,295 0,768
Британцы (Англия,  
Шотландия) [25] 0,319 (182) 2,840 0,005 2,082 0,037 0,055 (182) 0,258 0,796 0,078 1,761

Эстонцы (Эстония) [29] 0,293 (1952) 3,453 0,000 2,485 0,013 0,102 (1952) 3,403 0,000 -0,081 0,935
Европейские американцы [25] 0,394 (198) 4,769 0,000 4,104 0,000 0,096 (198) 2,188 0,029 0,101 0,920
Финны (Финляндия) [25] 0,283 (198) 1,992 0,046 1,179 0,238 0,096 (198) 2,188 0,029 0,101 0,920
Иберы (Испания) [25] 0,365 (214) 4,162 0,000 3,451 0,000 0,056 (214) 0,347 0,729 1,854 0,064
Итальянцы (Италия) [25] 0,294 (214) 2,337 0,019 1,524 0,128 0,051 (214) 0,077 0,939 2,086 0,037
Французы (Франция) [24] 0,290 (58) 1,279 0,201 0,733 0,464 0,090 (58) 1,096 0,273 0,058 0,953

Примечание: полужирным шрифтом выделены статистически значимые отличия, р<0,0004 (с поправкой Бонферрони).
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Таблица 3. Сравнение частот редких аллелей полиморфных локусов Ile105Val, Ala114Val гена GSTP1 в популяциях  
бурят и русских, проживающих в Восточной Сибири, с аналогичными данными в популяциях Африки, Северной 
и Южной Америки
Table 3. Comparison of the frequencies of rare alleles of polymorphic loci Ile105Val, Ala114Val of the GSTP1 gene  
in the populations of Buryats and Russians living in Eastern Siberia with similar data in the populations of Africa,  
North and South America

Популяция (Страна) Cсылка

Ген/полиморфизм

GSTP1/ Ile105Val (rs1695) GSTP1/Ala114Val (rs1138272)

 G-аллель,
частота

(2N)

Буряты 
0,206 (394)

Русские T-аллель, Буряты Русские

0,237 (528) частота 0,046 (394) 0,102 (528)

z p z p (2N) z p z p

Африка (11 популяций)                      

Афро-карибы (Барбадос) [25] 0,438 (192) 5,760 0,000 5,160 0,000 0,005 (192) 2,377 0,017 4,181 0,000

Афроамерианцы (США) [25] 0,459 (122) 5,410 0,000 4,817 0,000 0,025 (122) 0,761 0,447 2,524 0,011

племя Аквапим (Гана) [30] 0,490 (180) 6,823 0,000 6,295 0,000 нет данных - - - -

племя Ашанти (Гана) [30] 0,490 (206) 7,091 0,000 6,582 0,000 нет данных - - - -

племя Эве (Гана) [30] 0,530 (366) 9,211 0,000 8,920 0,000 нет данных - - - -

племя Фанти (Гана) [30] 0,490 (320) 7,926 0,000 7,505 0,000 нет данных - - - -

племя Га (Гана) [30] 0,490 (366) 8,166 0,000 7,777 0,000 нет данных - - - -

Лухья (Кения) [25] 0,510 (198) 7,467 0,000 6,984 0,000 0,015 (198) 1,685 0,092 3,732 0,000

Менде (Либерия) [25] 0,471 (170) 6,290 0,000 5,728 0,000 0 (170) 2,582 0,010 4,169 0,000

Мозабиты (Алжир) [24] 0,500 (60) 4,773 0,000 4,226 0,000 0,03 (60) 0,225 0,822 1,573 0,116

Бака (Центрально-
африканская Республика) [24] 0,450 (62) 4,026 0,000 3,467 0,000 0 (62) 1,374 0,170 2,405 0,016

Северная и Южная Америка 
(9 популяций)                      

Мексиканцы (США) [25] 0,563 (128) 7,594 0,000 7,109 0,000 0,055 (128) 0,176 0,861 1,474 0,140

племя Пима (Мексика) [24] 0,800 (50) 8,714 0,000 8,259 0,000 0,0 (50) 1,169 0,242 2,117 0,034

племя Майо (Мексика) [31] 0,518 (548) 9,628 0,000 9,430 0,000 нет данных - - - -

племя Майо (Мексика) [24] 0,500 (50) 4,415 0,000 3,885 0,000 0,0 (50) 1,169 0,242 2,117 0,034

Пуэрториканцы  
(Пуэрто-Рико) [25] 0,370 (208) 4,251 0,000 3,549 0,000 0,034 (208) 0,485 0,628 2,866 0,004

Колумбийцы (Колумбия) [25] 0,356 (188) 3,783 0,000 3,067 0,002 0,027 (188) 0,869 0,385 3,059 0,002

Перуанцы (Перу) [25] 0,671 (170) 10,555 0,000 10,277 0,000 0,006 (170) 2,154 0,031 3,881 0,000

Каритианцы (Бразилия) [24] 0,290 (48) 1,151 0,250 0,645 0,519 0,0 (48) 1,132 0,258 2,065 0,039

Суруи (Бразилия) [24] 0,140 (42) 0,814 0,416 1,247 0,212 0,0 (42) 1,013 0,311 1,901 0,057

Примечание: полужирным шрифтом выделены статистически значимые различия, р<0,0004 (с поправкой Бонферрони).

ной азиатской популяцией, у японцев частота аллеля 
G значимо меньше (р<0,0004). 

Сравнительный анализ частоты встречаемости ал-
леля G в популяции бурят и других мировых популя-
циях выявил статистически значимые различия с од-
ной азиатской популяцией, у тамилов (Индия) частота 

аллеля G значимо больше (р<0,0004). Также выявлены 
значимые различия с некоторыми популяциями Евро-
пы: эстонцами, иберами, европейскими американцами 
и русскими (г. Новосибирск), во всех перечисленных 
популяциях частота аллеля G значимо больше по срав-
нению с популяцией бурят (р<0,0004). 
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Таблица 4. Сравнение частоты  «нулевых» генотипов генов GSTT1, GSTM1 в популяциях бурят и русских,  
проживающих в Восточной Сибири, с аналогичными данными в популяциях Азии и Европы
Table 4. Comparison of the frequency of «null» genotypes of the GSTT1 and GSTM1 genes in the populations of Buryats  
and Russians living in Eastern Siberia with similar data in the populations of Asia and Europe

Популяция (Страна) Cсылка

Ген/полиморфизм
GSTT1 GSTM1

"0" генотип
частота

(выборка N)

Буряты 
0,305 (197)

Русские "0" генотип
частота

(выборка N)

Буряты Русские
0,224 (264) 0,487 (197) 0,447 (264)

z p z p z p z p

Азия (13 популяций)                      
Восточная Азия [35] 0,476 (7875) 4,677 0,000 8,009 0,000 0,521 (8931) 0,873 0,383 2,309 0,021
Япония [35] 0,496 (1518) 4,975 0,000 8,123 0,000 0,501 (2215) 0,302 0,762 1,594 0,111
Корея [35] 0,509 (3641) 5,505 0,000 8,881 0,000 0,527 (3704) 1,022 0,307 2,450 0,014
Китай [35] 0,443 (2355) 3,681 0,000 6,769 0,000 0,535 (2467) 1,225 0,221 2,657 0,008
Монголия [36] 0,256 (207) 0,986 0,324 0,700 0,484 0,464 (207) 0,363 0,717 0,275 0,784
Юго-Восточная Азия [35] 0,351 (890) 1,148 0,251 3,804 0,000 0,562 (1666) 1,927 0,054 3,421 0,000

Вьетнам [37] 0,300 (100) -0,005 0,996 1,369 0,171 0,420 (100) 0,971 0,332 0,345 0,730
Филиппины [38] 0,333 (60) 0,251 0,802 1,608 0,108 0,517 (60) 0,259 0,795 0,839 0,402
Индонезия [39] 0,414 (162) 2,038 0,042 4,060 0,000 0,556 (162) 1,196 0,232 2,085 0,037
Сингапур [40] 0,383 (167) 1,454 0,146 3,451 0,000 0,653 (167) 3,076 0,002 4,074 0,000

Индия [41] 0,182 (4570) 4,241 0,000 1,630 0,103 0,296 (4720) 5,633 0,000 5,122 0,000

Афганистан [42] 0,186 (656) 3,475 0,000 1,219 0,223 0,460 (656) 0,585 0,559 0,285 0,776
Пакистан [43] 0,230 (111) 1,278 0,201 -0,008 0,993 0,450 (111) 0,506 0,613 -0,060 0,952
Европа (20 популяций)                      
Северная Европа [35] 0,165 (2291) 4,853 0,000 4,994 0,000 0,533 (3686) 1,187 0,235 2,640 0,008
Швеция [44] 0,147 (626) 4,878 0,000 2,697 0,007 0,546 (747) 1,396 0,163 2,696 0,007
Финляндия [44] 0,130 (385) 4,988 0,000 3,038 0,002 0,469 (482) 0,342 0,733 0,500 0,617
Дания [44] 0,129 (358) 4,930 0,000 3,014 0,003 0,536 (537) 1,094 0,274 2,293 0,022
Великобритания [44] 0,205 (922) 2,968 0,003 0,583 0,560 0,578 (1122) 2,298 0,022 3,783 0,000

Западная Европа [35] 0,183 (5562) 4,221 0,000 1,596 0,111 0,515 (6486) 0,702 0,482 2,104 0,035
Нидерланды [44] 0,229 (419) 1,924 0,054 0,056 0,954 0,504 (419) 0,307 0,759 1,373 0,170
Германия [45] 0,173 (3054) 4,568 0,000 1,990 0,046 0,516 (3054) 0,716 0,474 2,087 0,037
Франция [44] 0,168 (512) 3,936 0,000 1,798 0,072 0,534 (1184) 1,146 0,252 2,490 0,013
Южная Европа [35] 0,195 (2660) 3,615 0,000 1,048 0,295 0,509 (3770) 0,529 0,597 1,884 0,060
Италия [44] 0,163 (553) 4,172 0,000 2,013 0,044 0,494 (810) 0,097 0,923 1,256 0,209
Испания [46] 0,221 (1121) 2,479 0,013 0,023 0,981 0,504 (1132) 0,363 0,716 1,600 0,110
Словения [44] 0,255 (102) 0,771 0,441 0,491 0,623 0,520 (102) 0,419 0,675 1,138 0,255
Греция [47] 0,099 (171) 4,717 0,000 3,223 0,001 0,520 (171) 0,527 0,596 1,391 0,164
Восточная Европа [35] 0,188 (1169) 3,669 0,000 1,857 0,063 0,511 (1184) 0,547 0,584 1,813 0,070
Чешская Республика [48] 0,224 (67) 1,113 0,266 -0,164 0,870 0,567 (67) 0,990 0,322 1,620 0,105
Болгария [49] 0,161 (112) 2,664 0,008 1,244 0,214 0,518 (112) 0,406 0,685 1,149 0,251
Польша [50] 0,193 (321) 2,809 0,005 0,818 0,413 0,511 (321) 0,440 0,660 1,458 0,145
Словакия [51] 0,180 (322) 3,189 0,001 1,221 0,222 0,512 (332) 0,466 0,641 1,495 0,135
Россия [52] 0,193 (352) 2,872 0,004 0,840 0,401 0,497 (352) 0,136 0,892 1,148 0,251

Примечание: полужирным шрифтом выделены статистически значимые различия, р<0,0006 (с поправкой Бонферрони).
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Таблица 5. Сравнение частот «нулевых» генотипов генов GSTT1, GSTM1 в популяциях бурят и русских, проживающих 
в Восточной Сибири, с аналогичными данными в популяциях Африки и Южной Америки
Table 5. Comparison of the frequencies of «null» genotypes of the GSTT1 and GSTM1 genes in the populations of Buryats  
and Russians living in Eastern Siberia with similar data in the populations of Africa and South America

Популяция (Страна) Cсылка

Ген/полиморфизм

GSTT1 GSTM1

"0" генотип
частота

(выборка N)

Буряты 
0,305 (197)

Русские
0,224 (264)

"0" генотип
частота

(выборка N)

Буряты 
0,487 (197)

Русские
0,447 (264)

z p z p z p z p

Африка (6 популяций)                      

Северная Африка (Египет) [53] 0,295 (400) 0,156 0,876 1,935 0,053 0,555 (400) 1,479 0,139 2,645 0,008

Западная Африка (Нигерия) [54] 0,370 (600) 1,570 0,117 4,141 0,000 0,300 (600) 4,700 0,000 4,110 0,000

Центральная Африка  
(Камерун) [55] 0,468 (252) 3,407 0,000 5,743 0,000 0,278 (252) 4,454 0,000 3,896 0,000

Восточная Африка (Эфиопия) [55] 0,373 (306) 1,469 0,142 3,765 0,000 0,435 (306) 0,391 0,696 0,203 0,839

Восточная Африка (Сомали) [56] 0,440 (200) 2,677 0,007 3,995 0,000 0,400 (200) 1,644 0,100 0,919 0,358

Восточная Африка (Зимбабве) [57] 0,260 (300) 0,993 0,321 0,896 0,370 0,240 (300) 5,598 0,000 5,101 0,000

Южная Америка  
(1 популяция)                      

Южная Америка (Бразилия) [58] 0,267 (1588) 1,047 0,295 1,396 0,162 0,397 (1588) 2,348 0,019 1,465 0,143

Примечание: полужирным шрифтом выделены статистически значимые различия, р<0,0006 (с поправкой Бонферрони).

Кроме этого, как для популяции русских, так и для 
популяции бурят показаны значимые различия часто-
ты встречаемости аллеля G с большинством популяций 
Африки, Северной и Южной Америки.

Второй изученный нами полиморфный вариант 
гена GSTP1 − Ala114Val (rs1138272). Частота минор-
ного аллеля T в среднем в мире составляет 3% [33]. 
В мировых популяциях частота аллеля T меняется 
от наибольших значений 7% в Европе и Южной Азии, 
до 3% в Америке, и снижается до наименьших значе-
ний в Африке и Восточной Азии – менее 1% и 0% со-
ответственно [33]. 

В нашем исследовании частота аллеля T в попу-
ляциях русских и бурят составляет 10,2 и 4,6% соот-
ветственно. Полученные в настоящем исследовании 
данные по частоте аллеля T в популяции русских со-
гласуются с данными, показанными в популяции рус-
ских из Башкортостана, где частота аллеля T состави-
ла 10,6% [32]. При сравнении частоты встречаемости 
аллеля T в популяции русских и бурят с аналогичны-
ми данными в других мировых популяциях показано, 
что она сопоставима с большинством европейских 
и азиатских популяций. Интерес представляют дан-
ные о том, что в трех азиатских популяциях – у япон-
цев, дайцев и ханьцев, носительство T аллеля не на-

блюдается. Сравнительный анализ частоты встречае-
мости аллеля T в популяции бурят и других мировых 
популяциях выявил статистически значимые разли-
чия только с одной азиатской и одной европейской 
популяциями: у хантов частота аллеля T значимо ни-
же (р<0,0006), а у эстонцев значимо выше (р<0,0006) 
по сравнению с популяцией бурят. 

Помимо этого, для популяции русских показаны 
значимые различия частоты встречаемости аллеля T 
с популяциями Африки: афро-карибами, лухья и мен-
де, в которых частота этого аллеля значимо меньше 
(р<0,0006). Также показаны различия с одной популя-
цией из Америки, у перуанцев частота встречаемости 
аллеля T также значимо меньше (р<0,0006).

Данные по частоте более редких аллелей полимор-
фных вариантов Ilel05Val и Ala114Val, показанные в на-
стоящем исследовании для популяции бурят, согласу-
ются с аналогичными данными, показанными в нашем 
более раннем исследовании, проведенном на популя-
ционной выборке подростков бурят. Нами было по-
казано, что частота аллеля G (полиморфизм Ilel05Val) 
у подростков бурят составляет 19,1%, частота алле-
ля T (полиморфизм Ala114Val) – 2,7% [34]. Сравне-
ние частоты аллелей полиморфных вариантов Ilel05Val 
и Ala114Val у подростков и взрослого населения в по-



26

ОРИГИНАЛЬНЫЕ ИССЛЕДОВАНИЯ� Медицинская генетика 2023. Том 22. Номер 4

Медицинская генетика [Medical genetics] 2023; 22(4)

ORIGINAL ARTICLES� Medical genetics 2023. Vol. 22. Issue 4

пуляции бурят не выявило статистически значимых 
различий как для полиморфизма Ilel05Val (z=0,212; 
p=0,832), так и для полиморфизма Ala114Val (z=0,611; 
p=0,541).

Данные о частоте делеционных генотипов GSTT1, 
GSTM1 в изученных популяциях русских и бурят 
в сравнении с аналогичными данными в других ми-
ровых популяциях представлены в табл. 4, 5. Часто-
та «нулевого» генотипа GSTT1 в мировых популяциях 
меняется от наименьших значений в европейских по-
пуляциях, к средним значениям в популяциях Афри-
ки и Америки, до наибольших значений в Азии. Сре-
ди европейских популяций наименьшая частота «ну-
левого» генотипа GSTT1 наблюдается в Греции – 10%, 
а наибольшая обнаружена в Нидерландах и Словении 
– 23 и 25% соответственно. Среди азиатских популя-
ций наименьшая частота «нулевого» генотипа GSTT1 
наблюдается в Индии и Афганистане – 18%, а наиболь-
шая в Японии и Корее – 50%. 

Согласно данным нашего исследования в изучен-
ных популяциях русских и бурят частота «нулевого» ге-
нотипа GSTT1 составляет 22,4 и 30,5% соответственно, 
что согласуется с данными, представленными ранее в  
популяциях жителей Восточной Сибири, где частота 
«нулевого» генотипа GSTT1 в популяции русских со-
ставила 18,0, а в популяции бурят – 31,7% [59]. По ча-
стоте делеционного генотипа GSTT1 изученная попу-
ляция русских сопоставима с другими европейскими 
популяциями, за исключением популяции из Север-
ной Европы, где частота «нулевого» генотипа GSTT1 
составляет 16,5%, что статистически значимо мень-
ше, по сравнению с популяцией русских (р<0,0006). 
Кроме этого, изученная популяция русских по часто-
те делеционного генотипа GSTT1 значимо отличает-
ся от большинства азиатских и африканских популя-
ций (р<0,0006). 

Изученная популяция бурят по частоте «нулевого» 
генотипа GSTT1 также значимо отличается от боль-
шинства азиатских популяций. В популяциях Восточ-
ной Азии, Японии, Кореи и Китая частота делецион-
ного генотипа GSTT1 статистически значимо больше 
(р<0,0006), а в популяциях Индии и Афганистана зна-
чимо меньше (р<0,0006) по сравнению с аналогичны-
ми данными в популяции бурят. Популяционная вы-
борка бурят также значимо отличается по частоте «ну-
левого» генотипа GSTT1 от большинства европейских 
популяций, в которых частота делеционного геноти-
па GSTT1 значимо меньше (р<0,0006).

Частота «нулевого» генотипа GSTM1 в популяци-
ях мира достаточно высокая, в среднем около 50%. 

Наименьшие значения частоты делеционного гено-
типа GSTM1 наблюдаются в Зимбабве – 24%, а наи-
большие в Сингапуре – 65%. По данным нашего ис-
следования в изученных популяциях русских и бурят 
частота «нулевого» генотипа GSTM1 составляет 44,7 
и 48,7% соответственно. Полученные нами данные со-
поставимы с аналогичными данными, показанными 
другими авторами в популяциях жителей Восточной 
Сибири, где частота «нулевого» генотипа GSTM1 в по-
пуляции русских составила 42,6, а в популяции бурят 
51,4% [59]. Сравнительный анализ частоты «нулево-
го» генотипа GSTM1 в изученных популяциях русских 
и бурят с другими европейскими и азиатскими попу-
ляциями показал, что популяция бурят значимо отли-
чается только от одной азиатской популяции, в Ин-
дии частота «нулевого» генотипа GSTM1 статистиче-
ски значимо меньше (р<0,0006). Популяция русских 
по частоте делеционного генотипа GSTM1 значимо 
отличается от одной европейской популяции, в Ве-
ликобритании частота «нулевого» генотипа» значи-
мо больше (р<0,0006). Кроме этого частота «нулевого» 
генотипа GSTM1, показанная в популяции русских, 
значимо отличается от нескольких азиатских попу-
ляций, в Юго-Восточной Азии и Сингапуре частота 
делеционного генотипа GSTM1 статистически зна-
чимо больше, а в Индии значимо меньше (р<0,0006). 
Кроме этого, популяции русских и бурят по частоте 
«нулевого» генотипа GSTM1статистически значимо 
отличаются от некоторых африканских популяций. 
В Нигерии, Камеруне и Зимбабве частота делецион-
ного генотипа GSTM1 составляет 30, 28 и 24% соот-
ветственно, что статистически значимо меньше, чем 
в изученных популяциях (р<0,0006).

Данные по частоте «нулевых генотипов» GSTT1, 
GSTM1 для популяции русских и бурят, представлен-
ные в настоящем исследовании, согласуются с нашими 
данными, представленными ранее для популяционных 
выборок подростков – русских и бурят [60]. В исследо-
вании было показано, что частота делеционного гено-
типа GSTT1 у подростков в популяциях бурят и русских 
составила 22,2 и 18,8% соответственно. Частота деле-
ционного генотипа GSTM1 у подростков в популяциях 
бурят и русских составила 60,9 и 48,1% соответствен-
но. Сравнение частоты нулевых генотипов GSTs генов 
в популяции бурят не выявило статистически значи-
мых различий между подростками и взрослым насе-
лением, как для гена GSTT1 (z=1,035; p=0,301), так 
и для гена GSTM1 (z= -0,074; p=0,941). В популяции 
русских между подростками и взрослым населением 
также не выявлено статистически значимых различий 
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частоты делеционного генотипа гена GSTT1 (z=0,458; 
p=0,647), в то время как для гена GSTM1 показаны зна-
чимые различия (z=2,188; p=0,029).

Таким образом, многочисленные популяционные 
исследования демонстрируют значительные этниче-
ские различия в частотном распределении генотипов 
и аллелей полиморфных вариантов GSTs генов, кото-
рые играют значительную роль в инактивации мно-
гих лекарств и ксенобиотиков. Обнаруженные в на-
стоящем исследовании межпопуляционные отличия 
в распределении генотипов и аллелей полиморфных 
вариантов Ile105Val, Ala114Val гена GSTP1 позволя-
ют предположить наличие генетически обусловлен-
ных различий изученных популяций в метаболизме 
лекарственных препаратов. Показанные в данном 
исследовании различия в частотных характеристи-
ках полиморфных вариантов GSTs генов в популяци-
ях русских и бурят могут быть основой для будущих 
клинических исследований, касающихся метаболиз-
ма лекарств - субстратов GSTs.

Заключение

В настоящем исследовании мы представили частот-
ные характеристики генов системы детоксикации ксе-
нобиотиков в популяциях русских и бурят, проживаю-
щих в Восточной Сибири. Показано, что сравниваемые 
популяционные выборки не различаются по частоте 
делеционных генотипов генов GSTM1, GSTT1. В то же 
время в сравниваемых группах наблюдаются значимые 
различия в частотном распределении генотипов поли-
морфных вариантов Ile105Val, Ala114Val гена GSTP1. 
Частотные характеристики GSTs генов в изученных по-
пуляциях русских и бурят согласуются с аналогичны-
ми данными в большинстве других европейских и ази-
атских популяций. 
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