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Цель исследования. Изучить генетические аспекты повышенной ча-
стоты сердечных сокращений (ЧСС) у представителей различных эт-
нических групп, проживающих на территории Горной Шории.
Материал и методы. В исследовании приняли участие жители посел-
ков Горной Шории в возрасте от 18 лет и старше. Включено 901 чело-
век – представители коренной национальности (шорцы), 408 человек 
– некоренной национальности. По полу и возрасту группы не различа-
лись. Анализ проводился в зависимости от повышенного уровня ЧСС 
(свыше 80 уд/мин). Типирование полиморфных сайтов генов ACE 
(I/D, rs4340), ADRB1 (с.145A>G, Ser49Gly, rs1801252), ADRA2B (I/D, 
rs28365031), MTHFR (c.677С>Т, Ala222Val, rs1801133) и NOS3 (VNTR, 
4b/4a) проводили с помощью полимеразной цепной реакции. Об ассо-
циации разных генотипов с ЧСС свыше 80 уд/мин судили по величине 
отношения шансов в пяти моделях наследования (кодоминантной, 
доминантной, рецессивной, сверхдоминантной и лог-аддитивной), 
рассчитывали его 95% доверительный интервал.
Результаты. Установлены этнические особенности распространен-
ности повышенной ЧСС в зависимости от полиморфизма генов-
кандидатов, участвующих в патогенезе артериальной гипертензии. 
У респондентов коренного этноса высокая вероятность развития 
тахикардии определялась носительством генотипа C/T гена MTHFR 

по сверхдоминантному типу наследования [ОШ=2,46]. Аллель D гена 
АСЕ определял тенденцию к развитию указанной патологии по рецес-
сивному типу наследования [ОШ=1,91]. Однако среди лиц молодого 
возраста и мужчин носительство прогностически неблагоприятного 
генотипа D/D данного гена было ассоциировано с высоким риском 
повышенной ЧСС [ОШ=3,34] и [ОШ=4,62], соответственно. В когорте 
некоренной национальности гетерозиготный генотип I/D гена АСЕ об-
условливал вероятность появления тахикардии по сверхдоминантно-
му типу наследования [ОШ=2,08].
Заключение. Большинство эпидемиологических исследований де-
монстрируют существенную разницу во вкладе исследуемых поли-
морфизмов в появление повышенной ЧСС для этнических групп. Для 
малочисленной популяции Горной Шории установлены генетические 
особенности развития тахикардии. В этой связи, целесообразным 
представляется при определении индивидуального риска учитывать 
национальные особенности, и персонифицировано подходить к про-
граммам коррекции.

Ключевые слова: этнос, частота сердечных сокращений, полимор-
физм генов-кандидатов, ассоциативная связь
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Purpose. To study the genetic aspects of increased heart rate (HR) in 
representatives of various ethnic groups living in Mountain Shoria.
Material and Methods. The study involved residents of the villages of 
Mountain Shoria aged 18 years and older. Included are 901 people – 
representatives of indigenous nationality (Shors), 408 people – of non-
indigenous nationality. The groups did not differ by gender and age. The 
analysis was carried out depending on the increased level of heart rate 
(over 80 beats/min). Typing of polymorphic sites of the ACE (I/D, rs4340), 
ADRB1 (p.145A> G, Ser49Gly, rs1801252), ADRA2B (I/D, rs28365031), 
MTHFR (c.677C> T, Ala222Val, rs1801133) and NOS3 (VNTR, 4b/4a) 
was carried out using polymerase chain reaction. The association of 
different genotypes with heart rates above 80 beats/min was judged by the 
odds ratio in five inheritance models (codominant, dominant, recessive, 
overdominant and log-additive), and its 95% confidence interval was 
calculated.
Results. Ethnic features of the prevalence of increased heart rate have 
been established depending on the polymorphism of candidate genes 
involved in the pathogenesis of arterial hypertension. The respondents 
of the indigenous ethnic group had a high probability of developing 
tachycardia determined by the carriage of the C/T genotype of the MTHFR 

gene according to an overdominant type of inheritance [OR = 2.46]. Allele 
D of the ACE gene determined the tendency to the development of this 
pathology according to the recessive type of inheritance [OR = 1.91]. 
However, among young people and men, carriage of a prognostically 
unfavorable D/D genotype of this gene was associated with a high risk of 
increased heart rate [OR = 3.34] and [OR = 4.62], respectively. In a cohort 
of non-indigenous nationality, the heterozygous genotype I/D of the ACE 
gene determined the likelihood of tachycardia by an overdominant type of 
inheritance [OR = 2.08].
Conclusions. Most epidemiological studies show a significant difference 
in the contribution of the studied polymorphisms to the appearance of 
increased heart rate for various ethnic groups. For a small population of 
Mountain Shoria, genetic features of the development of tachycardia have 
been established. In this regard, it is advisable to take into account national 
characteristics when determining individual risk, and apply personalization 
to correction programs.

Key words: ethnos, heart rate, candidate gene polymorphism, associative 
connection
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ОРИГИНАЛЬНАЯ СТАТЬЯ  
ГЕНЕТИЧЕСКИЕ МАРКЕРЫ ЧАСТОТЫ СЕРДЕЧНЫХ СОКРАЩЕНИЙ У НАСЕЛЕНИЯ ГОРНОЙ ШОРИИ 

ВВЕДЕНИЕ
В многочисленных эпидемиологических исследованиях 

было продемонстрировано неблагоприятное прогностическое 
значение частоты сердечных сокращений (ЧСС) в отношении 
развития сердечно-сосудистой заболеваемости [1]. В Россий-
ской Федерации распространенность ЧСС более 80 уд/мин со-
ставила 20,1% среди мужчин и 21,1% среди женщин. 

На частоту данного фактора риска оказывают влияние физи-
ологические параметры. К таким, прежде всего, относят избы-
точную активацию симпатикоадреналовой системы (САС). Из-
вестно, что частота сердечных сокращений напрямую зависит 
от степени возбуждения указанной системы. Отрицательные 
воздействия чрезмерной продукции катехоламинов приводят, 
как к прямому кардиотоксическому воздействию, так и к на-
рушению чувствительности рецепторного аппарата сердца [2]. 
Повышенная ЧСС, вследствие избыточной концентрации нора-
дреналина, приводит к спазму периферических и коронарных 
артерий, повышению тонуса венозных сосудов, усилению со-
кратительной способности миокарда, появлению различных 
нарушений ритма и увеличению притока крови к сердцу [2]. 
При активации САС происходит повышение секреции ренина 
почками. В связи с этим определена роль ренин-ангиотензин-
альдостероновой системы (РААС) в повышении ЧСС. 

Функциональные регуляторные системы сердечного рит-
ма генетически детерминированы [3]. Исследовано несколько 
полиморфизмов генов адренорецепторов, связанных с изме-
нением ЧСС. В первую очередь, в регуляции данного фактора 
риска участвуют гены β1-адренорецептора (ADRB1) и α2β-
адренорецептора (ADRA2B). Кроме них в число значимых мута-
ций, влияющих на развитие тахикардии, определены изменения 
в генах, ответственных за баланс РААС и функцию эндотелия. 
Ключевым элементом РААС является ангиотензинпревращаю-
щий фермент, ген которого (АСЕ) ассоциирован с болезнями 
системы кровообращения. Значимыми генетическими маркера-
ми указанной системы являются гены ангиотензиногена (AGT) 
и рецептора 1-го типа к ангиотензиногену II (AGTR1), которые 
определяют ренальную гемодинамику, водный и электролит-
ный гомеостаз. Нарушение экспрессии гена NO-синтазы 3-го 
типа (NOS3) связано с уменьшением выработки оксида азота 
с последующим изменением механизмов регуляции сердечно-
го ритма. Полиморфизм указанных генов в различной степени 
ассоциирован с ЧСС 80 уд/мин и выше, и эти ассоциации носят 
во многом автономный характер. Установление связи гена-кан-
дидата с тахикардией и дальнейший анализ индивидуального 
генетического риска имеет существенное значение для разра-
ботки персонифицированного подхода к профилактике, лече-
нию самой патологии и ее осложнений. В связи с этим создание 
стратегии ранней диагностики и прогнозирования заболевания 
с включением молекулярно-генетического тестирования явля-
ется одним из наиболее прогрессивных подходов в медицине. 

В основе принципов формирования групп риска очень важ-
на прогностическая ценность обнаруженных ассоциаций между 
генетическими маркерами и патологическими состояниями ре-
спондента. Положительные или отрицательные корреляции мо-
гут быть обусловлены характером распределения исследуемых 
полиморфных вариантов генов-кандидатов сердечно-сосуди-
стых заболеваний в популяциях различного этнического проис-
хождения, проживающих в различных географических регио-
нах, имеющих особенности факторов популяционной динамики 
[4]. В связи с этим изучение генетических маркеров различных 
параметров кардиоваскулярных болезней у представителей раз-
личного этноса является приоритетным научным направлением.

Цель исследования – изучить генетические аспекты повы-
шенной ЧСС у представителей различных этнических групп, 
проживающих на территории Горной Шории.

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ 
Обследование населения Горной Шории (2013 – 2017 гг.) 

было одобрено локальным этическим комитетом ФГБНУ НИИ 
КПССЗ (г. Кемерово). Включали мужчин и женщин в возрасте 
18 лет и старше сплошным методом в труднодоступных посел-
ках (Ортон и Усть-Кабырза) и каждого второго (четного) эле-
мента генеральной совокупности в поселке городского типа 
Шерегеш. В выборку вошли лица коренной национальности 
(шорцы) – 901 человек и представители не коренной нацио-
нальности (97,5% русских) – 408 человек. Все жители подпи-
сывали информированное согласие на участие в научном ис-
следовании. Этническая принадлежность определялась путем 
самоидентификации лиц и их родителей, анализа родословной 
до второго поколения.

Всем обследуемым измерялась ЧСС пальпаторно на лучевой 
артерии за 60 секунд, повышенный уровень регистрировался 
при значениях выше 80 уд/мин [5]. 

Для проведения генетического тестирования утром натощак 
забирали кровь из кубитальной вены в вакуумные пробирки 
с 0,1% ЭДТА в объеме 5 мл. После наполнения пробирки её 
аккуратно переворачивали 8-10 раз для обеспечения полного 
перемешивания реагента и крови. Геномную ДНК выделяли 
из крови методом фенол-хлороформной экстракции. В на-
стоящем исследовании выбор генов-кандидатов определялся 
сведениями об ассоциации их полиморфизма с основными 
сердечно-сосудистыми заболеваниями. У обследованного 
населения Горной Шории определены генотипы по 7 вариан-
там однонуклеотидных полиморфизмов – ACE, АGT, AGTR1, 
ADRB1, ADRA2B, MTHFR и NOS3. 

Типирование полиморфных сайтов генов ACE (I/D, rs4340), 
ADRB1 (с.145A>G, Ser49Gly, rs1801252), ADRA2B (I/D, 
rs28365031), MTHFR (c.677С>Т, Ala222Val, rs1801133) и NOS3 
(VNTR, 4b/4a) проводили с помощью полимеразной цепной 
реакции (ПЦР) с рестрикционным анализом. Полиморфизмы 
генов АGT (c.803T>C, rs699) и AGTR1 (А1166С, rs5186) тестиро-
вали с помощью ПЦР в режиме реального времени. Для кон-
троля качества 10% случайно выбранных образцов были под-
вергнуты повторному генотипированию. Подробное описание 
методик генетического тестирования и распространенность 
генотипов указанных полиморфизмов у населения Горной Шо-
рии представлена нами ранее в публикациях [6, 7]. 

Математическую обработку провели с использованием па-
кета прикладных программ Statistica 6.0 (StatSoft Inc., USA) и 
SNPStats. Качественные значения отражены в виде абсолют-
ных величин (n) и процентных долей (%). Значимость различий 
качественных данных оценивали с использованием критерия 
χ2 Пирсона. С помощью многофакторного анализа с введени-
ем поправок на пол, возраст и модифицируемые факторы сер-
дечно-сосудистого риска, устанавливали ассоциации разных 
генотипов с повышенной ЧСС. Вычислялись отношения шан-
сов (ОШ) в пяти моделях наследования (кодоминантной, доми-
нантной, рецессивной, сверхдоминантной и лог-аддитивной), 
рассчитывали его 95% доверительный интервал (ДИ). Каждая 
из этих моделей отражает различные варианты сравнения ге-
нотипов: отдельные сравнения гетерозиготного и вариантного 
гомозиготного с референтным гомозиготным (кодоминант-
ная), объединенное сравнение гетерозиготного и вариантного 
гомозиготного с референтным гомозиготным (доминантная), 
объединенное сравнение гетерозиготного и референтного го-
мозиготного с вариантным гомозиготным (рецессивная), объ-
единенное сравнение двух гомозиготных генотипов с гетеро-
зиготным (сверхдоминантная) и отдельные сравнения одного 
и двух вариантных аллелей с референтным (лог-аддитивная). 
Критический уровень значимости при проверке статистиче-
ских гипотез в исследовании принимался р<0,05.
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ORIGINAL ARTICLE 
GENETIC MARKERS OF HEART RATE IN THE MOUNTAIN SHORIA POPULATION

РЕЗУЛЬТАТЫ
Повышенная ЧСС у населения Горной Шории встречалась у 

21,1% обследованных. Частота данной патологии оказалась 
ниже в когорте шорцев (19,3%) по сравнению с представите-
лями некоренной принадлежности – 24,2% (р=0,030). Кроме 
этого, установлены этнические особенности распространен-
ности тахикардии в зависимости от полиморфизма генов-кан-
дидатов, участвующих в патогенезе артериальной гипертензии 
(АГ). Так повышенная ЧСС встречалась реже у лиц коренного 
этноса, чем у респондентов некоренной национальности, яв-
ляющихся носителями гетерозиготного генотипа I/D гена ACE 
(44,2% против 67,2%, р=0,007) и гомозиготного генотипа Т/Т 
гена MTHFR (2,3% против 11,1%, р=0,037), в то время как, у 
лиц с генотипом А/А гена ADRB1, наоборот, чаще наблюдалась 
у шорцев (64,9% против 36,7%, р=0,012). 

В таблице 1 представлена распространенность повышенной 
ЧСС у лиц коренной и некоренной национальности в зависимо-
сти от полиморфизма изучаемых генов. Видно, что в когорте 
шорцев из генов-кандидатов РААС только у носителей гено-

типа D/D rs4340 гена АСЕ процент лиц с тахикардией оказался 
выше – 18,6% против 8,3% (р=0,006). Частота повышенной 
ЧСС в зависимости от остальных полиморфизмов системы 
РААС не достигала статистически значимых величин. Из генов-
кандидатов САС у обследованных с генотипом G/G rs1801252 
гена ADRB1 тахикардии наблюдалась реже – 3,5% против 
10,9% (р=0,024). При анализе распространенности увеличен-
ной ЧСС в зависимости от полиморфизма генов, кодирующих 
функцию эндотелия, установлено, что у лиц с гомозиготными 
генотипами С/С и 4b/4b соответствующих генов MTHFR и eNOS 
данная патология отмечалась реже, в то время как у носите-
лей гетерозиготных генотипов С/Т и 4b/4а, наоборот – чаще. В 
когорте представителей некоренной национальности у носите-
лей генотипа I/D гена АСЕ процент лиц с тахикардией оказался 
выше: 67,2% против 50,9% (р=0,032). 

Установлены ассоциации с повышенной ЧСС генов MTHFR и 
АСЕ у шорцев и гена АСЕ у лиц некоренной национальности 
(табл. 2). У представителей коренного этноса высокая вероят-
ность развития тахикардии определялась носительством гено-

Таблица 1. Распространенность повышенной частоты сердечных сокращений в зависимости от 
полиморфизма генов-кандидатов 
Table 1. Prevalence of increased heart rate depending on polymorphism of candidate genes

Генотип Коренное население Некоренное население

Р 
1 VS 3ЧСС >80  

уд/мин n (%)
ЧСС ≤ 80  

уд/мин n (%)
р ЧСС >80  

уд/мин n (%)
ЧСС ≤ 80  

уд/мин n (%)
р

1 2 3 4
Ген АСЕ, rs4340
I/I 32(37,2) 45(46,3) 0,132 13(22,5) 39(33,3) 0,313 0,060
I/D 38(44,2) 142(45,4) 0,845 39(67,2) 59(50,9) 0,032 0,007
D/D 16(18,6) 26(8,3) 0,006 6(10,3) 19(15,8) 0,553 0,177
Ген AGT, rs699
Т/Т 15(27,3) 67(25,7) 0,805 9(25,8) 33(35,1) 0,311 0,871
Т/С 26(47,3) 122(46,7) 0,943 13(37,1) 38(40,4) 0,735 0,344
С/С 14(25,4) 72(27,6) 0,747 13(37,1) 23(24,5) 0,154 0,238
Ген AGTR1, rs5186
А/А 37(64,9) 185(69,6) 0,493 11(36,7) 45(51,7) 0,155 0,012
А/С 16(28,1) 70(26,3) 0,786 13(43,3) 33(37,9) 0,601 0,151
С/С 4(7,0) 11(4,1) 0,348 6(20,0) 9(10,4) 0,173 0,071
Ген ADRB1, rs1801252
A/A 44(51,8) 163(52,2) 0,938 37(68,5) 78(72,2) 0,624 0,051
A/G 38(44,7) 115(36,9) 0,186 16(29,6) 26(24,1) 0,447 0,075
G/G 3(3,5) 34(10,9) 0,024 1(1,9) 4(3,7) 0,459 0,494
Ген ADRA2B, rs28365031
I/I 22(26,2) 91(29,2) 0,592 22(40,7) 53(49,1) 0,316 0,073
I/D 42(50,0) 147(47,1) 0,638 22(40,7) 40(37,0) 0,648 0,287
D/D 20(23,8) 74(23,7) 0,986 10(18,6) 15(13,9) 0,442 0,462
Ген MTHFR, rs1801133
С/С 54(62,8) 250(79,9) 0,001 34(63,0) 62(57,4) 0,498 0,984
С/Т 30(34,9) 56(17,9) 0,001 14(25,9) 37(34,3) 0,282 0,266
Т/Т 2(2,3) 7(2,2) 0,612 6(11,1) 9(8,3) 0,565 0,037
Ген NOS3, VNTR, 4b/4a
4b/4b 56(65,9) 253(80,8) 0,003 36(64,3) 69(61,6) 0,735 0,846
4b/4a 27(31,8) 57(18,2) 0,007 16(28,6) 33(29,5) 0,904 0,690
4a/4a 2(2,3) 3(1,0) 0,290 4(7,1) 10(8,9) 0,472 0,170
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ОРИГИНАЛЬНАЯ СТАТЬЯ  
ГЕНЕТИЧЕСКИЕ МАРКЕРЫ ЧАСТОТЫ СЕРДЕЧНЫХ СОКРАЩЕНИЙ У НАСЕЛЕНИЯ ГОРНОЙ ШОРИИ 

типа C/T гена MTHFR по сверхдоминантному типу наследова-
ния [ОШ=2,46; 95% ДИ (1,37-4,42), р=0,003] При этом более 
высокий риск появления ЧСС 80 уд/мин и выше характерен для 
женщин [ОШ=3,09; 95% ДИ (1,38-6,88)], для обследованных с 
АГ [ОШ=3,57; 95% ДИ (1,68-7,57)] и нарушениями липидного 
обмена [ОШ=2,83; 95% ДИ (1,40-5,71)]. Аллель D гена АСЕ 
определял тенденцию к развитию тахикардии по рецессивно-
му типу наследования [ОШ=1,91; 95% ДИ (0,91-4,02), р=0,093]. 
Однако среди лиц молодого возраста и мужчин носительство 
прогностически неблагоприятного генотипа D/D указанного 
гена было ассоциировано с высоким риском появления уве-
личенной ЧСС [ОШ=3,34; 95% ДИ (1,35-8,27)] и [ОШ=4,62; 95% 
ДИ (1,28-16,73)], соответственно.

В когорте некоренного этноса гетерозиготный генотип I/D 
гена АСЕ ассоциировался с тахикардией по сверхдоминантно-
му типу наследования [ОШ=2,08; 95% ДИ (1,02-4,16), р=0,048] 
(табл. 3). При этом рисковый эффект возрастал у обследован-
ных с ожирением [ОШ=15,07; 95% ДИ (1,58-144,14)].

ОБСУЖДЕНИЕ
В литературе описаны клинические маркеры повышения 

ЧСС, такие как ожирение и его абдоминальный тип, АГ, на-
рушения углеводного и липидного обмена. Однако роль таких 
факторов в стратификации риска у пациентов без выявленной 
кардиальной патологии невелика. Существенный вклад в по-
явление отдельных факторов риска сердечно-сосудистых за-
болеваний вносят генетические маркеры (полиморфизмы и 
мутации). В области медицинской генетики научные результа-
ты позволяют оценивать значимость полиморфных вариантов 
генов-кандидатов и прогнозировать риск развития кардиаль-
ной патологии у конкретного пациента. Существует ряд генов, 
связанных с увеличением ЧСС в покое – прежде всего, гены 
адренорецепторов, ответственные за функцию эндотелия, ак-
тивацию ренинового каскада. Исследования дизайна случай-
контроль и в настоящее время остаются популярными. Данные 
научные эксперименты проверяют сопоставимость ассоциа-
тивных связей с повышенной ЧСС отдельно взятых полимор-
физмов с известным в литературе вкладом генов в развитие 
указанной нозологии. Причем данные исследования проводят-
ся в разных половозрастных и этнических группах, что важно 
для определения особенностей влияния полиморфизма на 
развитие патологии. 

В различных мировых популяциях ассоциации генетических 
полиморфизмов с той или иной патологией носят, порой, про-
тивоположный характер. Возможно, это обусловлено влияни-
ем средовых факторов (образ жизни, характер питания, физи-
ческая активность, место проживания, уровень урбанизации), 
модифицирующих эффект данного полиморфизма [8]. Это, в 
первую очередь, свидетельствует о генетических особенностях 
респондента как о важном факторе, определяющем тяжесть 
патологического процесса в организме и его персонифициро-
ванный ответ.

В настоящем исследовании аллель D гена АСЕ ассоцииро-
вался с повышенной ЧСС у лиц, как коренной, так и некоренной 
национальности Горной Шории. Во многих популяциях мира 
гомозиготный генотип D/D полиморфного маркера гена АСЕ 
указывает на повышенный риск развития болезней системы 
кровообращения. Большая часть научных работ демонстриру-
ет ассоциативные связи аллеля D указанного гена с развити-
ем тахикардии на фоне фибрилляции предсердий [9-11]. При 
обследовании спортсменов республики Карелии установило, 
что аллель I можно считать маркером выносливости, так как 
у данной категории респондентов минимальная ЧСС, тогда как 
у носителей генотипа D/D были зарегистрированы максималь-
ные цифры ЧСС [12]. Аналогичные данные были получены X. 
Zhang et all. (2008 г.) при обследовании китайских респонден-
тов с хроническими болезнями легких [13].

Уровень гомоцистеина является сильным предиктором риска 
развития сердечно-сосудистых событий. Влияние однонуклео-
тидного полиморфизма метаболизма указанной аминокисло-
ты на ЧСС остается спорным. В работе C. Bickel et all. (2017 г.) 
данной взаимосвязи не выявлено [14]. Результаты настоящего 
исследования в Горной Шории свидетельствуют о том, что но-
сительство гетерозиготного генотипа C/T гена MTHFR в когорте 
шорцев сопряжено с высоким риском развития тахикардии. 

Регуляция активности САС имеет немаловажное значение 
для успешного ведения пациентов с сердечно-сосудистыми за-
болеваниями. Влияние катехоламинов опосредовано главным 
образом через β1-адренорецепторы. В этой связи появилась 
гипотеза о том, что в качестве маркера наиболее существенно-
го поражения миокарда в условиях избыточной активности САС 
является аллель 49Ser полиморфного гена ADRB1, и, соответ-
ственно, может определять предрасположенность к повышен-

Таблица 2. Ассоциативные связи генотипов гена-
кандидата MTHFR с повышенной частотой сердечных 
сокращений в когорте шорцев
Table 2. Associative relationships of the genotypes of the 
candidate gene MTHFR with an increased heart rate in 
the Shor cohort

Модель наследования Генотип ОШ (95%ДИ) р

Кодоминантный С/C 1,00 0,011
C/T 2,49 (1,38-4,48)
T/T 1,40

Доминантный C/C 1,00 0,004
C/T-T/T 2,36 (1,34-4,17)

Рецессивный C/C-C/T 1,00 0,900
T/T 1,12 (0,12-6,04)

Сверхдоминантный C/C-T/T 1,00 0,003
C/T 2,46 (1,37-4,42)

Лог-аддитивный --- 1,92 (1,18-3,13) 0,010

Таблица 3. Ассоциативные связи генотипов гена-
кандидата АСЕ с повышенной частотой сердечных 
сокращений в когорте некоренного этноса
Table 3. Associative relationships of genotypes of the 
candidate ACE gene with an increased heart rate in the 
cohort of a non-indigenous ethnic group

Модель 
наследования

Генотип ОШ (95%ДИ) р

Кодоминантный I/I 1,00 0,078
I/D 1,60 (0,67-3,83)
D/D 0,51 (0,15-1,77)

Доминантный I/I 1,00 0,570
I/D-D/D 1,28 (0,54-3,01)

Рецессивный I/I-I/D 1,00 0,046
D/D 0,36 (0,13-1,04)

Сверхдоминантный I/I-D/D 1,00 0,048
I/D 2,08 (1,02-4,16)

Лог-аддитивный --- 0,80 (0,46-1,40) 0,430
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ной ЧСС [15]. С большей частотой возникновения острых ко-
ронарных событий, таких как, смерть от сердечно-сосудистых 
причин, повторный нефатальный инфаркт миокарда, госпита-
лизация по поводу прогрессирующей стенокардии в течение 
года после перенесенного инфаркта миокарда ассоциировано 
носительство аллеля Ser; аллель Gly и генотип GlyGly связаны с 
благоприятным течением однолетнего постинфарктного пери-
ода [15]. Информация о влиянии полиморфизма Ser49Gly гена 
ADRB1 на ЧСС противоречива: существуют данные об ассоциа-
ции генотипа Gly49Gly с тахикардией [16], в другом источнике, 
напротив, у лиц с генотипом Ser49Ser – ЧСС выше [17]. Однако 
в нашем исследовании ни среди шорцев, ни среди представи-
телей некоренной национальности не установлено связи меж-
ду полиморфизмом гена ADRB1 и тахикардией. Аналогичные 
результаты были получены при проведении открытого одно-
центрового сравнительного исследования поперечного среза, 
выполнено в г. Омске: в зависимости от полиморфизма ука-
занного гена не зависела ЧСС, и не было выявлено его влияния 
на эффективность лечения β-адреноблокаторами [18]. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Большинство эпидемиологических исследований демон-

стрируют существенную разницу во вкладе исследуемых поли-
морфизмов в появлении ЧСС 80 уд/мин и выше для этнических 
групп. Настоящее исследование также установило националь-
ные различия в генетике развития тахикардии. Среди шорцев с 
повышенной ЧСС ассоциировались генотип С/Т гена MTHFR и 
генотип D/D гена АСЕ у лиц молодого возраста и мужчин, среди 
лиц некоренной национальности – генотип I/D гена АСЕ.
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