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Цель исследования. Оценить возможность улучшения прогностической способности шкалы риска GRACE 2.0 при помощи 
дополнительного учета генотипов полиморфизмов rs4291 и rs4343 гена ACE.
Материал и методы. В регистровое проспективное исследование включено 353 пациентов с острым коронарным синдро-
мом (ОКС). Определение генотипов и аллелей полиморфизмов rs4343 и rs4291 гена ACE проводилось на приборе «iCycler iQ» 
(BIO-RAD, США) методом TaqMan-проб. Через 36 месяцев после индексного события проведен телефонный контакт с больны-
ми или его родственниками с целью идентификации конечных точек. Выяснить статус пациента «жив или мертв» удалось в 
96,6±1,0% случаев. Летальность от любых причин составила 11,4±1,7% (n=39), кардиваскулярная летальность – 7,9±1,5% 
(n=26).  
Результаты. Первым этапом исследования выяснено, что как полиморфизм rs4343, так и полиморфизм rs4291 гена ACE ассо-
циированы с высоким риском смерти в течение трёх лет после ОКС. При этом связь данных вариантов более сильная с кар-
диоваскулярной летальностью, чем с общей, а выявление больных с сочетанием рисковых генотипов ТТ полиморфизма rs4291 
и GG полиморфизма rs4343 позволяет ещё с большей достоверностью идентифицировать группу крайне высокого риска смер-
ти в течение трёх лет после ОКС (отношения шансов 9,10 (3,81-21,71), p<0,001, χ2=33,20). Построение ROC-кривых выявило, 
что сочетание полиморфизмов rs4291 и rs4343 гена ACE значительно улучшало прогнозирование шкалой GRACE вышеописан-
ных конечных точек в течение трёх лет наблюдения после ОКС. Значения площади под ROC-кривыми при прогнозировании 
общей летальности составили, соответственно, для шкал GRACE и GRACE+ACE 0,71 (0,62-0,80) и 0,78 (0,70-0,86) (p<0,00001), 
при прогнозировании кардиоваскулярной летальности – 0,72 (0,62-0,81) и 0,81 (0,73-0,88) (p<0,00001).
Заключение. Модификация шкалы GRACE 2.0 добавлением данных о генотипах полиморфизмов rs4291 и rs4343 гена ACE до-
стоверно улучшает прогнозирование летальности в течение трех лет после ОКС.  
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The aim of the research. To assess the possibility of improving the prognostic ability of the GRACE 2.0 risk scale by additional 
registration of the genotypes of  polymorphisms rs4291 and rs4343 of the ACE gene.
Material and methods. A register prospective study included 353 patients with acute coronary syndrome (ACS). The genotypes and 
alleles of the polymorphisms rs4291 and rs4343 of the ACE gene were determined on the iCycler iQ (BIO-RAD, USA) by the TaqMan-
sample method. In 36 months after the index event, telephone contact was made with patients or relatives to identify endpoints. The 
patient's status "alive or dead" was found out in 96.6 ± 1.0% of cases. 
Mortality from any cause was 11.4 ± 1.7% (n = 39), cardiovascular mortality was 7.9 ± 1.5% (n = 26).
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Results. On the first stage of the study it was revealed that both the rs4343 polymorphism and the rs4291 polymorphism of the ACE 
gene are associated with a high risk of death within three years after ACS. Moreover, the association of these variants is stronger with 
cardiovascular mortality than with the general one, and the identification of patients with a combination of the risk genotypes  TT 
polymorphism rs4291 and GG polymorphism rs4343 allows even more reliable identify the group of extremely high risk of death within 
three years after ACS (odds ratio 9 , 10 (3.81-21.71), p <0.001, χ2 = 33.20). The construction of ROC curves revealed that the combination of  
polymorphisms rs4291 and rs4343 of the ACE gene significantly improved the prediction by GRACE scale the above-described endpoints 
during three years of observation after ACS. The values of the area under the ROC curves for the prediction of the overall lethality were, 
respectively, for the GRACE and GRACE + ACE scales 0.71 (0.62-0.80) and 0.78 (0.70-0.86) (p <0 , 00001), in predicting of cardiovascular 
mortality - 0.72 (0.62-0.81) and 0.81 (0.73-0.88) (p <0.00001).
Conclusion. Modification of the GRACE 2.0 scale by adding data about genotypes of the polymorphisms rs4291 and rs4343 of the ACE 
gene significantly improves the prediction of lethality within three years after ACS.
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Citation: Zykov MV, Kashtalap VV, Karetnikova VN, Makeeva OA, Goncharova IA, Barbarash OL. The role of polymorphisms RS4291 and 
RS4343 ACE gene in modification of Grace scale in patients with acute coronary syndrome. Siberian Medical Review. 2017; (2):22-29. 
DOI: 10.20333/2500136-2017-2-22-29

Введение
На сегодняшний день стратификация риска у больных, 

перенесших острый коронарный синдром (ОКС), является 
одной из важнейших проблем здравоохранения, поскольку, 
несмотря на предпринимаемые меры по усовершенствованию 
медицинской помощи, частота неблагоприятных исходов, по-
казатели инвалидизации и экономический ущерб после ОКС 
остаются высокими [1, 2]. Наиболее достоверной считается 
риск-стратификация на основании учета многих факторов, 
что привело к разработке исследователями множеств прогно-
стических моделей [3], наибольшую популярность из которых 
приобрела шкала GRACE [4, 5].  

В последние годы показано, что большую прогностиче-
скую значимость имеют генетические полиморфизмы [6, 
7]. Особый интерес для изучения в когорте больных ОКС 
представляют полиморфизмы гена ACE, поскольку ренин-
ангиотензин-альдостероновая система, в целом, и ангиотен-
зин-превращающий фермент (АПФ), в частности, играют 
важнейшую роль в развитии и течении атеросклероза и ряда 
других заболеваний, ассоциированных с ним [8], в частности 
полиморфизмы rs4291 и rs4343, которые располагаются в 
регуляторной зоне гена и 17 экзоне и, соответственно, могут 
влияют на уровень и активность АПФ [9, 10]. Совместная со 
шкалой GRACE оценка генетических полиморфизмов пред-
ставляется особенно актуальной, поскольку это включает в 
себя учет немодифицируемых факторов риска.

Целью настоящего исследования явилась оценка возмож-
ности улучшения прогностической 
способности шкалы риска GRACE 2.0 
при помощи дополнительного учета 
генотипов полиморфизмов rs4291 и 
rs4343 гена ACE. 

Материал и методы
В регистровое проспективное ис-

следование включено 353 пациентов 
с ОКС: 171 больной ОКС с подъёмом 
сегмента ST (ОКСпST) и 182 паци-
ента с ОКС без подъёма сегмента ST 
(ОКСбпST). Критериями включения 
являлись: 1) подписанная пациентом 
форма информированного согласия; 
2) ОКСпST длительностью не более 
24 часов; 3) ОКСбпST [нестабильная 
стенокардия или инфаркт миокарда] 

с давностью клинических проявлений не более 48 часов и 
наличием ишемии на электрокардиограмме и/или повыше-
ния маркёров некроза миокарда. Критериями исключения 
являлись: 1) возраст менее 18 лет; 2) ОКС, осложнивший 
чрескожное коронарное вмешательство или коронарное 
шунтирование; 3) терминальные стадии почечной и гепато-
целлюлярной недостаточности, инфекционные заболевания, 
обострение хронических соматических патологий, систем-
ные и психические заболевания. Протокол исследования 
был одобрен Объединенным локальным этическим комите-
том МБУЗ «Кемеровский кардиологический диспансер» и 
ФГБНУ «Научно-исследовательский институт комплексных 
проблем сердечно-сосудистых заболеваний» (протокол №17 
от 28 сентября 2015 г.). До включения в исследование у всех 
пациентов было получено письменное информированное со-
гласие. С целью оценки фильтрационной способности почек 
рассчитывалась скорость клубочковой фильтрации (СКФ) по 
формуле CKD-EPI на основании концентрации креатинина 
крови, определяемого при поступлении стационар 

В течение госпитализации 227 (64,3±2,5%) пациентов под-
верглись успешному чрескожному коронарному вмешатель-
ству. У 104 (29,5±2,4%) больных при поступлении в стационар 
выявлена почечная дисфункция – СКФ < 60 мл/мин/1,73 м2. 
В таблице 1 представлена характеристика сформированных 
групп. Степень риска отдаленной летальности рассчитывалась 
с помощью on-line калькулятора GRACE 2.0 ACS Risk Calculator 
(http://gracescore.org/WebSite/ WebVersion.aspx) [11]. 

Таблица 1 
Характеристика пациентов 

Показатель Значения
Средний возраст, лет 59,42 (58,5-60,4)
Мужчины, n (%) 250 (70,8±2,4)
Стенокардия в анамнезе, n (%) 206 (58,4±2,6)
Инфаркт миокарда в анамнезе, n (%) 99 (28,1±2,4)
Инсульт в анамнезе, n (%) 34 (9,6±1,6)
Сахарный диабет в анамнезе, n (%) 59 (16,7±2,0)
Артериальная гипертензия в анамнезе, n (%) 308 (87,2±1,8)
Курение в анамнезе, n (%) 173 (49,0±2,7)
Заболевания почек в анамнезе, n (%) 97 (27,5±2,4)
 Класс острой сердечной недостаточности по Killip II-IV, n (%) 40 (11,3±1,7)
Индекс массы тела ≥ 25 кг/м2, n (%) 267 (75,6±2,3)
Фракция выброса левого желудочка ≤ 40%, n (%) 43 (12,2±1,7)
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Определение генотипов и аллелей полиморфизмов rs4343 
и rs4291 гена ACE проводилось на приборе «iCycler iQ» (BIO-
RAD, США) методом TaqMan-проб.  Требующаяся для TaqMan-
генотипирования полимеразная цепная реакция выполнялась 
согласно инструкции Applied Biosystems, США. В таблице 2 
приведены данные о TaqMan-пробах (порядок аллелей со-
ответствует связыванию с красителем, где [Аллель1=VIC/
Аллель2=FAM]). 

Определение активности АПФ проводилось на 12-14-е 
сутки госпитализации спектрофотометрическим методом 
при насыщающей концентрации фурилакрилоилфенилала-
нинглицилглицина. 

Через 36 месяцев после индексного события проведен 
телефонный контакт с больными или его родственниками 
с целью идентификации конечных точек. Выяснить статус 
пациента «жив или мертв» удалось в 96,6±1,0%  случаев. 
Летальность от любых причин составила 11,4±1,7% (n=39), 
кардиваскулярная летальность – 7,9±1,5% (n=26).  

Статистическая обработка результатов исследования 
осуществлялась с помощью программы SPSS Statistics вер-
сии 22.0.0.0 компании IBM Corp. (США). Количественные 
показатели представлены в виде среднего значения с 95%-

ным доверительным интервалом (ДИ). 
Качественные данные представлены 
в виде абсолютных и относительных 
частот, выраженных в процентах, и 
ошибок репрезентативности. С целью 
оценки роли определенного фактора в 
предсказании исследуемого события 
(признака) рассчитывалось отношение 
шансов (ОШ или ОR – odds ratio) с 
95%-ным доверительным интервалом. 
Две независимые группы по количе-
ственному признаку сравнивались с 
помощью U-критерия Манна-Уитни. 
Анализ различия частот встречаемо-
сти признаков в независимых группах 
проводился при помощи критерия χ2 
Пирсона. При создании модифициро-
ванной модели стратификации риска 
смерти применялся пошаговый алго-
ритм регрессионного анализа выжива-
емости по Коксу. Полученные данные 
сравнивались с исходной шкалой с 
помощью ROC-анализа и определения 
значения площади под ROC-кривой 
(AUC, С-статистика). Различия в срав-
ниваемых группах считались досто-
верными при уровне статистической 
значимости (р) менее 0,05. 

Результаты и обсуждение
Первым этапом исследования вы-

яснено, что как полиморфизм rs4343, 
так и полиморфизм rs4291 гена ACE 
ассоциированы с высоким риском 
смерти в течение трёх лет после ОКС. 
При этом связь данных вариантов 
более сильная с кардиоваскулярной 
летальностью, чем с общей (табл. 3), а 
выявление больных с сочетанием ри-
сковых генотипов ТТ полиморфизма 

rs4291 и GG полиморфизма rs4343 позволяет ещё с большей 
достоверностью идентифицировать группу крайне высоко-
го риска смерти в течение трёх лет после ОКС (табл. 4). 

Также следует отметить, что статистически значимое сни-
жение активности АПФ наблюдалось только при сочетании 
генотипов АА и АА (n=38) полиморфизмов rs4343 и rs4291 в 
сравнении с другими вариантами: 19,8 (14,67-33,74) мкмоль/
мин/л против 26,4 (16,14-42,54) мкмоль/мин/л (р=0,042).

Для полиморфизма rs4343, но не для rs4291, гена ACE 
установлена ассоциация с почечной дисфункцией (ПД). Так, 
с СКФ< 60 мл/мин/1,73 м2 связаны аллель G [ОШ с 95% ДИ: 
1,80 (1,04-3,13), χ2=4,44, p=0,04] и генотип GG/GA [ОШ с 95% 
ДИ: 5,88 (1,35-25,61), χ2=6,91, р=0,009].  При этом в общей и 
аддитивной (тест Кокрана-Армитаджа) моделях наследова-
ния наибольший риск в отношении выявления больных с ПД 
определён у генотипа GA [OR 1,93 (0,85-4,35), χ2=6,92, р=0,03), 
несколько меньший – у генотипа GG (OR 1,48 (0,61-3,62)]. 

 Построение ROC-кривых выявило, что сочетание поли-
морфизмов rs4291 и rs4343 гена ACE значительно улучшало 
прогнозирование шкалой GRACE вышеописанных конечных 
точек в течение трёх лет наблюдения после ОКС. Значения 

Таблица 2
Характеристика наборов для генотипирования фирмы  

«Applied Biosystems»

SNP Номер набора Applied 
Biosystems

Контекстная последовательность

rs4343 C__11942562_20 CTCCCAGAGACTGGCTTCCTACAG[T/G]AC 
AGGCGGGGTCACAGGATGTGTTC

rs4291 C__11942507_10 TGTTCTCAAAGTGATTTTGGGACAA[C/T]CA 
GCCTAAAGTATTTAGATCTGAGC

Таблица 3
Ассоциации полиморфизмов rs4291 и rs4343 гена ACE  

с развитием конечных точек в течение трех лет после ОКС                    

                         rs4291 rs4343
Генотип
Аллель

Общая летальность Генотип
Аллель Общая летальность

ORТТ

5,67 (2,68-11,96), 
χ2=24,54, р=0,0001 ORGG

2,99 (1,50-5,97), 
χ2=10,32, р=0,001

ORT

1,89 (1,18-3,04), 
χ2=7,08, р=0,008 ORG

1,53 (0,95-2,46), 
χ2=3,09, p=0,08

Генотип
Аллель

Кардиоваскулярная 
летальность

Генотип
Аллель

Кардиоваскулярная 
летальность

ORTT

7,77 (3,29-18,33), 
χ2=28,13, р=0,0001 ORGG

5,28 (2,31-12,06), 
χ2=18,40, р=0,0001

ORT

3,02 (1,69-5,42), 
χ2=14,95, р=0,0001 ORG

2,66 (1,44-4,89), 
χ2=10,48, p=0,001

Таблица 4
Ассоциации генотипов полиморфизмов rs4343 и rs4291 гена 

ACE с кардиоваскулярной летальностью в течение трех лет 
наблюдения 

Сочетания генотипов
rs4343 и rs4291 n Летальность ОШ

(±95% ДИ) р

AA+AA 82 6,1±2,6% 0,70 (0,25-1,91)
p< 0,001
χ2=33,20AG и/или AT 208 4,3±1,4% 0,27 (0,12-0,64)

GG+TT 38 31,6±7,5% 9,10 (3,81-21,71)
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площади под ROC-кривыми при прогнозировании общей ле-
тальности (рис. 1) составили, соответственно, для шкал GRACE 
и GRACE+ACE 0,71 (0,62-0,80) и 0,78 (0,70-0,86) (p<0,00001), 
при прогнозировании кардиоваскулярной летальности (рис. 
2) – 0,72 (0,62-0,81) и 0,81 (0,73-0,88) (p<0,00001). 

Деление пациентов на 3 степени риска трёхлетней леталь-
ности после выписки из стационара согласно данным, пред-
ставленным на сайте http://gracescore.co.uk/risk-stratification, 
позволило подтвердить высокую прогностическую ценность 
исследуемых полиморфизмов (табл. 5). 

Так, отсутствие у больных, перенесших ОКС, сочетания 
генотипов TT и GG при низком риске по шкале GRACE 2.0  
(< 12%) свидетельствует о незначительной вероятности раз-
вития сердечно-сосудистой смерти в течение трёх лет после 
ОКС (0,9%), тогда как при сочетании генотипов TT и GG и 
высокого риска (> 30%) по шкале GRACE 2.0 – каждый второй 
пациент имел смертельный исход.

В настоящем исследовании установлена самостоятельная 
неблагоприятная прогностическая значимость, в особенности 
для кардиоваскулярной летальности, аллелей T и G и генотипов 

TT и GG полиморфизмов rs4291 и rs4343, соответственно, в 
долгосрочном периоде после ОКС. Данных литературы о свя-
зи полиморфизма rs4291 с летальностью не найдено. Однако, 
имеется информация о связи аллеля Т полиморфизма rs4291 с 
артериальной гипертензией [12], гипергликемией [13], которые 
являются самостоятельными факторами риска развития и про-
грессирования ишемической болезни сердца.  Для полимор-
физма rs4343 данные литературы также крайне ограничены. В 
отличие от собственных результатов, в китайской популяции 
не выявлена ни прогностическая значимость полиморфизма 
rs4343 при ишемической болезни сердца [7], ни связь генотипа 
GG и аллеля G с дисфункцией почек [14]. Доказано, что I/D 
полиморфизм гена ACE находится в сильном сцеплении с по-
лиморфизмом rs4343 (аллель G соответствует аллелю D, аллель 
А – аллелю I) [15]. Это позволяет сопоставить результаты ис-
следований по I/D полиморфизму с полиморфизмом rs4343. 
Анализ литературы показал, что имеется информация как о 
неблагоприятной прогностической значимости DD генотипа 
I/D полиморфизма ACE [16], так и об отсутствие таковой у 
больных ишемической болезнью сердца [17]. 

Рисунок 1. ROC-кривые шкалы GRACE и модели GRACE+ACE при 
прогнозировании общей летальности в течение 3-х лет после 
ОКС.

Рисунок 2. ROC-кривые шкал GRACE и GRACE+ACE при прогно-
зировании кардиоваскулярной летальности в течение 3-х лет 
после ОКС.

Таблица 5
Частота исходов в течение трех лет после ОКС при различном сочетании генотипов 

полиморфизмов rs4291 и rs4343 гена ACE и риском по шкале GRACE

Конечные точки Генотипы T+GG Другие генотипы ОШ ±95% ДИ для генотипов TT+GG
Низкий риск по шкале GRACE 2.0 (<12%)

                                                              n=11                   n=108
Смерть от всех причин, n (%) 2 (18,2±11,6) 4 (3,7±1,8) 5,8 (0,9-36,3), p=0,03, χ2=4,4
                                                             n=11                   n=105
Кардиоваскулярная смерть, n (%) 2 (18,2±11,6) 1 (0,9±0,9) 23,3 (1,9-282,9), p=0,0006, χ2=11,9

Средний риск по шкале GRACE 2.0 (12-30%)
                                                                n=14                n=125
Смерть от всех причин, n (%) 4 (26,7±11,4) 8 (6,4±2,2) 5,3 (1,4-20,7), p=0,007, χ2=7,1
                                                               n=14                n=124
Кардиоваскулярная смерть, n (%) 4 (26,7±11,4) 7 (5,6±2,1) 7,7 (2,1-28,2), p=0,004, χ2=8,2

Высокий риск по шкале GRACE 2.0 (>30%)
                                                                n=14               n=66
Смерть от всех причин, n (%) 8 (57,1±13,2) 13 (19,7±4,9) 5,4 (1,6-18,4), p=0,004, χ2=8,4
                                                                n=12               n=59
Кардиоваскулярная смерть, n (%) 6 (50,0±14,4) 6 (10,2±3,9) 8,8 (2,2-36,2), p=0,0008, χ2=11,3
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Вероятнее всего, вышеописанные эффекты полиморфиз-
мов rs4291 и rs4343 обусловлены изменением уровня и актив-
ности АПФ [8]. Тем не менее, единого мнения об ассоциации 
полиморфизма rs4291 с концентрацией АПФ в настоящее 
время нет. Имеются данные о связи аллея А с повышением 
[18], понижением [19] уровня АПФ, а также об отсутствии 
таковой [20]. Для аллеля G полиморфизма rs4343 показано как 
увеличение активности АПФ [21], так и отсутствие связи [22]. 
Тем не менее, доказано, что аллель D I/D полиморфизма имеет 
сильную ассоциацию с повышением уровня циркулирующего, 
внутриклеточного АПФ и АПФ сердечной ткани [23]. В насто-
ящем исследовании установлено, что только у больных с одно-
временным наличием генотипов АА полиморфизмов rs4343 и 
rs4291 имела место ассоциация со снижением активности АПФ. 

Эффективность шкалы GRACE до настоящего времени 
остается сомнительной, особенно у пациентов после чрескож-
ного коронарного вмешательства [3, 24]. К тому же шкала 
GRACE мало изучена в популяции российских больных [25]. В 
связи с этим многими исследователями производятся попытки 
её усовершенствования путем добавления новых клинических 
параметров, биохимических [3, 26, 27] и генетических маркеров 
[28]. В настоящем исследовании показано значимое повыше-
ние прогностической значимости шкалы GRACE для оценки 
трехлетней летальности после ОКС при дополнительном учёте 
данных о генотипах полиморфизмов rs4291 и rs4343 гена ACE. 
Похожих работ в доступной литературе найдено не было. Един-
ственным исследованием, показавшим увеличение эффектив-
ности модели прогнозирования GRACE в течение двух лет после 
ОКС при добавлении в нее полиморфизма G(-308) A гена TNF 
(фактора некроза опухоли), является работа В.С. Осмоловской 
[28]. Несомненным преимуществом модифицированной шкалы 
GRACE является учет совместно с различными клиническими 
параметрами немодифицируемых (генетических) факторов 
риска, оказывающих системное влияние на организм.

Заключение
Модификация шкалы GRACE 2.0 добавлением данных о 

генотипах полиморфизмов rs4291 и rs4343 гена ACE достовер-
но улучшает прогнозирование летальности в течение трех лет 
после острого коронарного синдрома.  
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ИССЛЕДОВАНИЕ АССОЦИАЦИИ С ВНЕЗАПНОЙ СЕРДЕЧНОЙ СМЕРТЬЮ 
НОВЫХ МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧЕСКИХ МАРКЕРОВ, ВЫЯВЛЕННЫХ  

В СОБСТВЕННОМ ПОЛНОГЕНОМНОМ АССОЦИАТИВНОМ ИССЛЕДОВАНИИ
А. А. Иванова 1, В. Н. Максимов 1,3, C.К. Малютина 1,3, В. П. Новоселов 3,4, С. В. Савченко 3,4, М. И. Воевода 1,2

1Научно-исследовательский институт терапии и профилактической медицины, Новосибирск 630089, Российская Федерация 
2Федеральный исследовательский центр Институт цитологии и генетики Сибирского отделения  

Российской академии наук, Новосибирск 630090, Российская Федерация
3Новосибирский государственный медицинский университет, Новосибирск 630091, Российская Федерация

4Новосибирское областное клиническое бюро судебно-медицинской экспертизы,  
Новосибирск 630087, Российская Федерация

Цель исследования. Поиск и изучение ассоциации с внезапной сердечной смертью (ВСС) в популяции г. Новосибирска однону-
клеотидных полиморфизмов rs13246896 гена HDAC9, rs35089892 гена CAMK2B, которые выявлены как ассоциированные с ВСС 
в собственном полногеномном ассоциативном исследовании, выполненном на пулированной ДНК.
Материал и методы. Группа ВСС сформирована с использованием критериев внезапной сердечной смерти Всемирной организа-
ции здравоохранения и Европейского общества кардиологов (n = 391, средний возраст 52,9±9,2 лет, мужчины – 77,2%, женщины 
– 22,8%). Контрольная группа подобрана по полу и возрасту из банка ДНК международных проектов HAPIEE (Health, Alcohol and 
Psychosocial factors In Eastern Europe), MONICA (Multinational MONItoring of trends and determinants in CArdiovascular disease) (n = 
376, средний возраст 52,4 ± 8,8 лет, мужчины – 62,3%, женщины – 37,7%). ДНК выделена методом фенол-хлороформной экстрак-
ции из ткани миокарда в группе ВСС, и венозной крови в контрольной группе. Генотипирование групп проведено методом полиме-
разной цепной реакции с последующим анализом полиморфизма длин рестрикционных фрагментов по собственным методикам.
Результаты. Не выявлено статистически значимых различий между группами по частотам аллелей и генотипов полимор-
физма rs13246896 гена HDAC9. Генотип TT полиморфизма rs35089892 гена CAMK2В ассоциирован с протективным эффектом 
в отношении ВСС (p=0,018, ОШ=0,52, 95%ДИ 0,31-0,89). 
Заключение. Полиморфизм rs35089892 гена CAMK2B ассоциирован с ВСС в исследуемой выборке внезапно умерших жителей 
г. Новосибирска.
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