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Цель. Изучить влияние семейного анамнеза ишемической болезни 
сердца (ИБС) на распределение полиморфизма генов аполипопро-
теинов (апо) А1, В и Е липид-транспортной системы и I/D полимор-
физма гена ангиотензин-превращающего фермента (АПФ) у боль-
ных нестабильной стенокардией (НС) узбекской национальности.
Материал и методы. Обследованы 125 больных узбекской нацио-
нальности с НС из них I группа (гр.) (n=63) имела отягощенный 
семейный анамнез и II гр. (n=62) без отягощенного анамнеза. 
Гр. контроля — 58 здоровых лиц. G-A полиморфизм гена 
апоA1, —516C/T полиморфизма гена апоB, ε2/ε3/ε4 полиморфизм 
гена апоE и I/D полиморфизм гена АПФ определяли с использова-
нием набора реагентов Diatom TM DNA Prep 200 (производство ООО 
«Лаборатория ИзоГен»).
Результаты. При изучении распределения «повреждающих» алле-
лей изучаемых генов среди больных НС в сравнении со здоровыми, 
выявлена большая распространенность носительства аллели А апоA1 
(OР 3,63, 95% ДИ 1,63–8,04, p=0,002). При сравнительном анали-
зе II гр. с гр. сравнения распределение «повреждающих» аллелей 
достоверно не различалось, тогда как в I гр. отмечалось достоверно 

большее накопление аллелей «А» G-A полиморфизма гена апоА1 
(OР 5,99, 95% ДИ 2,52–14,24, р=0,001), аллели «ε4» гена апоЕ 
(OР 2,91, 95%, ДИ 1,12–7,62, р=0,044), аллели «D» I/D полиморфиз-
ма гена AПФ (ОР 2,88, 95% ДИ 1,33–6,27, р=0,024). При этом 
не было выявлено различий в частоте носительства «Т» аллели — 
516C/T полиморфизма гена апоВ.
Заключение. Наличие семейного анамнеза ИБС среди лиц узбек-
ской национальности с НС ассоциируется с накоплением «повре-
ждающих» аллелей: «А» (М1-) G-A полиморфизма гена апоА1, «ε4» 
гена апоЕ, и аллели «D» I/D полиморфизма гена АПФ. При этом 
не выявлено различий в частоте носительства «Т» аллели –516C/T 
полиморфизма гена апоВ.
Ключевые слова: нестабильная стенокардия, полиморфизм гена 
ангиотензин-превращающего фермента, семейный анамнез ише-
мической болезни сердца, комплекс интима-медиа.
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Lipid transport genetic polymorphism and angiotensin-converting enzyme I/D genetic polymorphism 
in Uzbek patients with unstable angina and coronary heart disease in family history

Kurbanov R. D., Bekmetova F. M., Shek A. B., Kan L. E., Khashimov Sh.U.
Republican Specialised Centre of Cardiology. Tashkent, Uzbek Republic

Aim. To study the impact of coronary heart disease (CHD) in family 
history on the genetic polymorphisms of apolipoprotein (apo) A1, B, and 
E and angiotensin-converting enzyme (ACE) in Uzbek patients with 
unstable angina (UA).
Material and methods. The study included 125 Uzbek patients with UA. 
Group I (n=63) had CHD in family history, Group II (n=62) had no CHD in 
family history, and the control group included 58 healthy individuals. The 
following genetic polymorphisms were investigated, using the Diatom TM 
DNA Prep 200 kit (IsoGen Laboratory Ltd.): apoA1 G-A polymorphism; 
apoB –516C/T polymorphism; apoE ε2/ε3/ε4 polymorphism, and ACE 
I/D polymorphism.
Results. In UA patients, compared to healthy controls, the prevalence of 
apoA1 A allele was significantly higher (odds ratio (OR) 3,63; 95% 
confidence interval (CI) 1,63–8,04; p=0,002). The distribution of the 
“damaging” alleles was similar in Group II and the control group, while 
Group I demonstrated a significantly higher prevalence of A alleles of the 

apoA1 G-A polymorphism (OR 5,99; 95% CI 2,52–14,24; p=0,001); ε4 
allele of the apoE gene (OR 2,91; 95% CI 1,12–7,62; p=0,044); and D 
allele of the ACE I/D polymorphism (OR 2,88; 95% CI 1,33–6,27; 
p=0,024). At the same time, there was no marked difference in the 
distribution of the T allele of the apoB –516C/T polymorphism.
Conclusion. In Uzbek patients with UA, CHD in family history is 
associated with the higher prevalence of the following “damaging” 
alleles: A allele (M1-) of the apoA1 G-A polymorphism; ε4 allele of the 
ApoE gene; and D allele of the ACE I/D polymorphism. There was no 
significant difference in the distribution of T allele of the apoB –516C/T 
polymorphism.
Key words: unstable angina, angiotensin-converting enzyme genetic 
polymorphism, coronary heart disease in family history, intima-media 
thickness.
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Известно, что в развитии ишемической болез-

ни сердца (ИБС), наряду с фенотипическими фак-

торами внешней среды важную роль играет генети-

ческая предрасположенность к заболеванию. Так 

как проведение одновременного анализа всех 

генов-кандидатов представляется в настоящее 

время сложной задачей, необходимо выделение 

группы (гр.) генов с потенциально наибольшим 

вкладом в патогенез заболевания. Полиморфизм 

генов, регулирующих транспорт и метаболизм 

липидов — аполипопротеинов (апо) А, В и Е играет 

важную роль в липидном метаболизме и непосред-

ственно может влиять на развитие атеросклероза. 

Белки апо А, В и Е участвуют в создании, секре-

ции, транспорте и связывании макромолекуляр-

ных липопротеидных комплексов [1–3]. 

Ангиотензин-превращающий фермент (АПФ) – 

ключевой фермент ренин-ангиотензиновой систе-

мы (РАС), играющей важную роль в регуляции 

гемодинамики и артериального давления (АД), 

контроле водно-солевого обмена и клеточного 

роста.

Цель исследования — изучить влияние семей-

ного анамнеза ИБС на распределение полиморфиз-

ма генов апо А1, В и Е липид-транспортной систе-

мы и I/D полиморфизма гена АПФ у больных неста-

бильной стенокардией (НС) узбекской националь-

ности.

Материал и методы
Обследованы 125 больных узбекской националь-

ности, с НС IIB класс (Braunwald E, et al., 1989), с гипер-

холестеринемией (ГХС) — холестерин липопротеидов 

низкой плотности (ХС ЛНП) >100 мг/дл. Гр. сравнения 

(ГС) составили 58 здоровых лиц узбекской националь-

ности без клинических и инструментально-диагностиче-

ских признаков ишемической болезни сердца (ИБС) 

по данным теста с физической нагрузкой (ФН), сопоста-

вимых с больными по полу и возрасту, не имеющих отяго-

щенного семейного анамнеза ИБС.

Из исследования исключали пациентов с инфарк том 

миокарда (ИМ), перенесенным в предшествующие 3 мес., 

больных сахарным диабетом (СД) 2 типа, требующих 

лечения инсулином, с артериальной гипертензией (АГ) 

2–3 степени (ст) (АД>159/99 мм рт.ст.), гипотонией 

(АД <100/60 мм рт.ст.), мерцательной аритмией и жизне-

опасными желудочковыми нарушениями ритма сердца, 

хроническими обструктивными заболеваниями легких, 

с хронической сердечной недостаточностью (ХСН) >I 

функционального класса (ФК) по классификации Нью-

Йоркской ассоциации сердца (NYHA), хронической 

почечной и печеночной недостаточностью.

Для объективной оценки уровня биомаркеров воспа-

ления, критериями исключения также являлись: наличие 

у пациентов острых или обострения хронических инфек-

ционных, воспалительных и аутоиммунных заболеваний 

в течение <1 мес. после наступления полной клинической 

и лабораторной ремиссии.

Оценка семейного анамнеза проводилась на основе 

опроса больного с помощью стандартного опросника ВОЗ 

“Семейный анамнез”. Регистрировали наличие 

у родственников 1 ст родства (родители, родные братья 

и сестры, дети) наличие смерти от ИМ или инсульта 

(МИ), перенесенные нарушения мозгового кровообраще-

ния (НМК) или ИМ, наличие АГ. Семейный анамнез счи-

тали отягощенным при наличии у больного ≥2 поражен-

ных родственников.

В исходном периоде проводилась верификация 

диагноза НС на основании: жалоб — характерной 

динамики болевого синдрома на фоне проводимой 

терапии; анамнеза — наличия стенокардии или ИМ 

в анамнезе (давность не <3 мес.); динамики ЭКГ — 

преходящая ST-депрессия >1 мм, отсутствие элевации 

ST; отсутствия повышения тропонина I (ТрI); суточно-

го мониторирования ЭКГ по Холтеру; эхокардиогра-

фии (ЭхоКГ) — выявление признаков локального 

нарушения сократимости: гипокинезия, дискинезия; 

оценка глобальной сократимости левого желудочка 

(ЛЖ).

Ультразвуковое исследование (УЗИ) сонных артерий 

(СА) — определяли толщину комплекса интима-медиа 

(ТКИМ) общей СА (ОСА) путем сканирования 

в В-режиме цветным допплеровским картированием 

потока на ультразвуковой системе «ALOKA — Multi View» 

(Япония) линейным датчиком с частотой 7 МГц [20м]. 

УЗИ сердца проводили на эхокардиографе «ALOKA — 

Multi-View» по стандартной методике согласно рекомен-

дациям Американской ассоциации эхокардиографии 

определяли: конечно-диастолический, конечно-систоли-

ческий размеры и объемы (КДР, КСР, КДО, КСО) ЛЖ, 

толщину задней стенки ЛЖ (ТЗСЛЖ) и межжелудочко-

вой перегородки (ТМЖП) в диастолу. Все измерения про-

водили не менее чем в 5 сердечных циклах, затем резуль-

таты усредняли.

Суточное холтеровское мониторирование ЭКГ 

выполнялось с целью верификации диагноза у больных 

НС по стандартной методике на аппарате Cardiolab, 

(ХАИ, Украина).

Определение липидного спектра крови. Забор крови 

осуществляли на следующий день после поступления 

пациентов в стационар в утренние часы, после 12-часово-

го голодания, из локтевой вены, в горизонтальном поло-

жении больного. Определение липидов крови — общего 

холестерина (ОХС), ХС липопротеидов высокой плотно-

сти (ЛВП), триглицеридов (ТГ) выполняли ферментатив-

ным методом на биохимическом анализаторе «Daytona» 

(RANDOX, Великобритания).

Концентрация ХС ЛНП определялась по формуле 

Фридвальда:

ХС ЛНП = ХС — ХС ЛВП — ТГ/5 (мг/дл);

Коэффициент атерогенности (КА) определяли 

по формуле:

КА = (ХС–ХС ЛВП) / ХС ЛВП (от.ед).

За норму ОХС принимали его содержание в сыво-

ротке крови <200 мг/дл, XC ЛВП >40 мг/дл, ТГ<150 мг/дл.

Концентрация высокочувствительного С-реактив-

ного белка (вчСРБ) определялась высокочувствительным 

методом иммунотурбидиметрии с латексным усилением 

на аппарате «Daytоna» (RANDOX, Великобритания). 

Нижняя граница определения составляла 0,20 мг/л. Кровь 

для исследования СРБ была взята натощак.

Содержание апоА1, В определяли на биохимическом 

автоанализаторе «Daytоna» (RANDOX, Великобритания), 

с помощью метода иммунотурбидиметрии, с использова-

нием моноспецифических антител к человеческому апоВ. 
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Таблица 1
Клинико-демографическая характеристика обследованных (М±SD, n%)

Показатели ОГ (n=125) ГК (n=58) 

Возраст 54,8±9,5 53,6±11,3

Пол (муж/жен), n (%) 71/54 (56,8%/43,2%) 30/28 (51,7%/48,3%) 

Отягощенный семейный анамнез, n (%) 63 (50,4%) 0

СД, n (%) 26 (20,8%) 0

ЧСС, уд/мин 78,2±12,6*** 68,6±5,9

САД, мм рт.ст. 136,0±21,4*** 120,7±8,1

ДАД, мм рт.ст. 86,5±11,7*** 77,2±5,2

Примечание: *** — р<0,001, достоверность различий относительно ГК; ЧСС — частота сердечных сокращений; САД — систолическое АД; 

ДАД — диастолическое АД.

Таблица 2
Сравнительная оценка исходных клинико-гемодинамических и биохимических показателей 

в исследуемых гр. больных НС в зависимости от семейного анамнеза (М±SD, n (%))

Показатели
Больные с отягощенным семейным анамнезом 

(I гр.) 

Больные без семейного анамнеза 

(II гр.) 

n 63 (50,4%) 62 (49,6%) 

Возраст 53,1±10,3 56,4±8,4

Пол (муж/жен) 36/27 (57,1%/42,9%) 35/27 (56,5%/43,5%) 

Длительность ИБС, лет 5,6±4,2 5,5±4,5

Гипертоническая болезнь 60 (95,2%) 55 (88,7%) 

ИМ в анамнезе 26 (41,3%) 24 (38,7%) 

СД 14 (22,2%) 12 (19,4%) 

В анамнезе ОНМК 5 (7,9%) 2 (3,2%) 

Частота приступов стенокардии, за 1 нед 29,1±9,1 28,2±7,5

Количество потребляемого нитроглицерина, 

за 1 нед

20,3±8,0 20,1±5,2

ЧСС, уд/мин 78,1±12,8 78,2±12,4

САД, мм Hg 136,5±19,5 135,9±23,4

ДАД мм Hg 86,4±11,3 86,6±12,2

КДО ЛЖ, мл 140,5±30,9 149,4±30,5

КСО ЛЖ, мл 53,4±23,8 58,5±21,8

ФВ ЛЖ,% 62,7±9,2 61,8±8,3

ТКИМ прав СА 1,02±0,22 0,96±0,20

ТКИМ лев СА 1,02±0,23* 0,93±0,22

Примечание: * — р<0,05 — достоверность различий относительно гр. больных без отягощенного семейного анамнеза; ЧСС — частота 

сердечных сокращений; САД — систолическое АД; ДАД — диастолическое АД; ФВ ЛЖ — фракция выброса ЛЖ.

Таблица 3
Сравнительная оценка исходных показателей липидного обмена, биомаркеров липидного обмена 

и воспаления в исследуемых гр. больных НС в зависимости от семейного анамнеза (М±SD)

Показатели Больные с отягощенным семейным анамнезом, 

n=63

Больные без семейного анамнеза, n=62

ОХС, мг/дл 218,2±49,1 217,4±38,0

ТГ, мг/дл 193,7±79,8 196,5±95,3

ХС ЛНП, мг/дл 141,0±41,3 139,5±36,2

ХС ЛВП, мг/дл 38,1±9,0 38,9±8,7

ХС ЛОНП, мг/дл 39,6±16,8 42,2±22,0

КА, отн.ед. 4,9±1,6 4,7±1,3

апоА, мг/дл 131,1±41,0 126,2±26,1

апоВ, мг/дл 102,0±28,4 99,5±27,8

апоВ/апоА, ед 0,8±0,3 0,8±0,3

ЛП (а), мг/дл 35,6±18,7 39,1±14,2

вчCРБ, г/л 12,0±10,8 * 8,2±8,4

Примечание: * — р<0,05 — достоверность различий относительно гр. больных без отягощенного семейного анамнеза.
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Рассчитывали соотношение апоВ/апоА. Значение 

 коэффициента считали нормальным при величине 

 соотношения <1,0.

Определение концентрации липопротеина (а) [Лп 

(а)] (мг/дл) в сыворотке крови проводили методом твер-

дофазного иммуноферментного анализа с использовани-

ем моноспецифических антител к Лп (а) человека. 

Уровень ЛП (а) принимали за повышенный >30 мг/дл.

Произведено генотипирование 183 образцов цель-

ной крови, по заказу лаборатории ИБС РСЦК МЗ РУз. 

Для исследования были выбраны 4 гена-кандидата, поли-

морфные варианты которых согласно международным 

базам данных ассоциируются с ИБС.

Геномную дезоксирибонуклеиновую кислоту (ДНК) 
выделяли из лимфоцитов периферической крови по стан-

дартному протоколу с использованием набора реагентов 

Diatom TM DNA Prep 200 (производство ООО «Лаборатория 

ИзоГен»). Генотипирование генов РАС методом полиме-

разноцепной реакции (ПЦР) проводили в лаборатории 

функциональной геномики человека Института генетики 

и экспериментальной биологии растений АН РУз 

с использованием термоциклера PCR Systems 2700 

(“Applied Biosystems”, США) и в лаборатории АГ и МГИ 

РСЦК на термоциклере GeneAmp PCR Systems 9700 

(«Applied Biosystems», США).

Для генотипирования полиморфных маркеров генов 

использовались следующие пары праймеров:

G-A полиморфизм гена апоА 1

5’ GGGACAGAGCTGATCCTTGAACTCTTAAG –3’ 

(прямой праймер)

5’ — TTAGGGGACACCTAGCCCTCAGGAAGAGCA 

–3’ (обратный праймер)

–516C/T полиморфизм гена апоВ использовалась 

следующая последовательность праймеров (Sposito, 2004):

5’ — GCT GGG GTT TCT TGA AGA CA — 3’ (пря-

мой праймер)

5’ — CAA GCG TCT TCA GTG CTC TG — 3’ (обрат-

ный праймер)

ε2/ε3/ε4 полиморфизм гена апоЕ

Upstream primer = 5’TCCAAGGAGCTGCAGGCGGCGCA3’

Downstream primer = 5’ACAGAATTCGCCCCGGCC

TGGTACACTGCCA3’.

I/D полиморфизм гена AПФ

ACE1 5´- CTG GAG ACC ACT CCC ATC CTT TC — 3´
ACE2 5´- GAT GTG GCC ATC ACA TTC GTC AGA 

T — 3´
При проведении статистического анализа полу-

ченных данных использованы возможности электрон-

ных таблиц Microsoft Excel, и пакета статистического 

анализа Statistica 6.0. Полученные результаты представ-

лены в виде среднего арифметического и стандартного 

отклонения (М±SD), статистическая значимость полу-

ченных измерений при сравнении средних величин 

определялась по критерию Стьюдента (t) с вычислени-

ем вероятности ошибки (Р) при проверке нормально-

сти распределения. Если распределение изучаемых 

переменных отличалось от нормального, применяли 

непараметрические критерии анализа: критерий Т 

Манна-Уитни для двух выборок. Для нахождения раз-

личий между качественными показателями использо-

вали метод χ 2. За статистически значимые изменения 

принимали уровень достоверности р<0,05 (95%-й уро-

вень значимости). Для сравнения частот благоприятно-

го и неблагоприятного исхода в несвязанных группах 

(гр) вычисляли отношение шансов (odds ratio — OR) 

c определением доверительного интервала (ДИ). 

Различия по изучаемому бинарному признаку считали 

статистически значимыми, если ДИ для OR не включал 

в себя единицу. Под выживаемостью понимали вероят-

ность отсутствия неблагоприятного исхода в течение 

12 мес. после НС.

Результаты
Среди обследованных 183 лиц узбекской наци-

ональности в основную гр. (ОГ) вошли 125 больных 

Таблица 4
Распределение полиморфизма генов апоА1, В и Е, регулирующих липидный обмен, и I/D полиморфизма 

гена АПФ у больных НС узбекской национальности в зависимости от семейного анамнеза

Гены «Повреждающие» 

аллели

Больные НС (n=125) Семейный анамнез (n=63) Без семейного анамнеза 

(n=62) 

Здоровые

(n=58) 

апоA1 A-носители против 

GG

50/75

OР 3,63

95% ДИ

1,63–8,04

р=0,002

33/30

OР 5,99

95% ДИ

2,52–14,24

р=0,001

17/45

OР 2,06

95% ДИ

0,83–5,08

НД

9/49

апоB T-носители против 

CC

50/75

ОР 0,88

95% ДИ

0,46–1,65

НД

25/38

OР 0,87

95% ДИ

0,42–1,79

НД

25/37

OР 0,89

95% ДИ

0,43–1,84

НД

25/33

апоE ε4-носители против 

не-ε4

28/97

OР 2,10

95% ДИ

0,86–5,2

НД

18/45

OР 2,91

95% ДИ

1,12–7,62

р=0,044

10/52

OР 1,40

95% ДИ

0,50–3,97

НД

7/51

I/D АПФ D-носители про-

тив II

83/42

ОР 1,30

95% ДИ

0,68–2,47

НД

49/14

ОР 2,88,

95% ДИ

1,33–6,27,

р=0,024

34/28

ОР 0,80

95% ДИ

0,39–1,65

НД

33/25
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Ишемическая болезнь сердца

НС (прогрессирующей) II B класс (Braunwald E, et al., 

1989), в гр. контроля (ГК) — 58 здоровых лиц 

(таблица 1). В гр. НС 63 (50,4%) больных имели 

отягощенный семейный анамнез (таблица 1).

125 больных НС были разделены на две гр.: I гр. 

(n=63) имела отягощенный семейный анамнез ИБС 

и II гр. (n=62) без отягощенного семейного анамне-

за. При сравнительном анализе обе гр. больных 

не отличались по исходным клинико-гемодинами-

ческим и биохимическим показателям (таблицы 2, 

3), однако в I гр. отмечались более высокие значе-

ния ТКИМ СА и вчСРБ.

При изучении распределения повреждающих 

аллелей изучаемых генов в целом среди больных НС 

в сравнении со здоровыми лицами была выявлена 

большая распространенность носительства аллели 

А гена апоА1, а также тенденция к большей частоте 

распространения аллели ε4 гена апоЕ среди больных 

(таблица 4). При раздельном сравнении изучаемых 

гр. оказалось, что во II гр. распределение «повре-

ждающих» аллелей достоверно не различалось с гр. 

здоровых лиц, тогда как в I гр. отмечалось достовер-

но большее накопление аллелей: «А» G-A полимор-

физма гена апоА 1, «ε4» гена апоЕ, заметное прео-

бладание аллели «D» I/D полиморфизма гена AПФ. 

При этом не было выявлено различий в частоте 

носительства «Т» аллели –516C/T полиморфизма 

гена апоВ.

Обсуждение
Особенностью настоящего исследования 

являлось сравнение распределения аллелей изуча-

емых генов у больных в зависимости от семейного 

анамнеза ИБС. Это позволило сравнить распро-

страненность генетических маркеров среди лиц, 

у которых, возможно, преобладающим являлось 

влияние «фенотипических» факторов внешней 

среды с «камертоном» гр больных, у которых 

решающий вклад могли вносить генетические 

факторы. Оказалось несколько неожиданным 

преобладание аллели «А» гена апоА1 у больных 

НС узбекской национальности в сравнении 

со здоровыми лицами. В некоторых сообщениях 

накопление «А» аллели сопровождалось повыше-

нием уровня ХС ЛВП и апоА1 с ожиданием сни-

жения риска ИБС [4, 5], однако в других это 

не подтвердилось [6, 7], и даже указывалось 

на обратную связь [8]. У женщин-носителей 

А аллеля была обнаружена взаимосвязь между 

генотипом и диетой, зависящая от АпоА1 G-A 

полиморфизма: повышенное потребление поли-

ненасыщенных жирных кислот ассоциировалось 

с повышением концентрации ЛВП у женщин 

с А-аллелью, тогда как у женщин с G/G геноти-

пом наблюдался противоположный эффект.   

В некоторых исследованиях было обнаружено, 

что носительство А-аллели (М1-) в промотерном 

регионе гена апоАI ассоциируется с достоверным 

повышением концентрации ЛП (а), независимо 

от пола и наличия СД [9,10]. Также в некоторых 

экспериментальных исследованиях было показа-

но, что А аллель связана со снижением тран-

скрипции апоА1, который, как известно, имеет 

антиатерогенное значение. В исследовании [11] 

указывается на значительное повышение частоты 

распространения А-аллели (М1-) в промотерном 

регионе гена апоА1 у пациентов с НС (р<0,05) и, 

особенно, острым ИМ (р=0,009), вне связи с дру-

гими факторами риска (ФР). Результаты настоя-

щего исследования среди лиц узбекской нацио-

нальности, больных НС подтверждают эти сооб-

щения и позволяют предположить, что неодно-

родность литературных данных, возможно, связа-

на с различным представительством пациентов 

с семейным анамнезом ИБС в приведенных 

исследованиях.

Среди генов-кандидатов, рассматриваемых 

вовлеченными в риск развития ИБС, важное место 

занимает ген кодирующий апоЕ [12]. Роль поли-

морфизма гена апоЕ в возникновении и прогрес-

сировании ИБС подтверждена результатами иссле-

дований, в которых выявлена связь аллеля ε4 

с показателями заболеваемости и смертности 

от ИБС. В субисследовании, проводившемся 

в рамках многоцентрового скандинавского иссле-

дования 4S (Scandinavian Simvastatin Survival 

Study), было показано, что ε4-носительство встре-

чалось у 36,5%, тогда как не-ε4 носителями были 

63,5% обследованных пациентов, перенесших ИМ 

[13]. При этом принимавшие плацебо ε4-носители 

имели почти вдвое более высокий риск смертно-

сти, относительно не ε4-носителей (15,7% и 9%; 

RR 1,8, 95% ДИ: 1,1–3,1). В то же время в анало-

гичном по дизайну исследовании, проведенном 

в рамках GISSI-Prevenzione (Gruppo Italiano per lo 

Studio della Sopravvivenza nell’Infarto miocardico — 

Prevenzione) в Италии, среди пациентов, перенес-

ших ИМ, было всего 16,8% ε4-носителей, а 83,2% 

оказались не-ε4 носителями. При этом было пока-

зано, что ε4-аллель является детерминантой поло-

жительного ответа на терапию правастатином 

в отношении выживаемости [14].

Ангиотензиноген и АПФ являются ключевыми 

элементами РАС и вносят большой вклад в развитие 

сердечно-сосудистых заболеваний (ССЗ). По дан-

ным [14] D/D генотип является независимым ФР 

развития ИМ у больных, у которых отсутствуют 

«классические» ФР ИБС. В исследовании REGRESS 

(Regression Growth Evaluation Statin Study) по дан-

ным 2-летнего наблюдения за 782 мужчинами 

со стабильной стенокардией, получавших терапию 

правастатином, частота развития ИМ оказалась 

достоверно выше среди больных с генотипом D/D 

гена АПФ и у пациентов имеющих одновременно 
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генотип D/D гена АПФ и генотип С/С гена рецеп-

тора ангиотензина II [15]. Результаты настоящего 

исследования показали, что среди больных НС 

отмечается накопление повреждающих аллелей 

белков липид-транспортной и РАС, в большей сте-

пени, выраженные у больных с семейным анамне-

зом ИБС.

Заключение
Наличие семейного анамнеза ИБС среди узбе-

ков с НС ассоциируется с накоплением аллелей: «А» 

(М1-) G-A полиморфизма гена апоА 1, «ε4» гена 

апоЕ, и аллеля «D» I/D полиморфизма гена AПФ. 

При этом не выявлено различий в частоте носитель-

ства «Т» аллеля –516C/T полиморфизма гена апоВ.
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