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Актуальность. Компоненты ренин-ангиотензиновой системы (РАС) играют 

важную роль в выраженности повреждения легких при COVID-19. Активация 

РАС у пациентов с ССЗ лежит в основе тяжелого течения коронавирусной 

пневмонии и развития неблагоприятных исходов. Ген LZTFL1, экспрессирован в 

клетках легких человека, кодирует белок, ответственный за двукратное 

повышение риска дыхательной недостаточности при COVID-19 [1, 2] 

Цель. Изучить влияние полиморфизмов генов, кодирующих компоненты 

РАС (АПФ, АПФ-2, рецептор І типа ангиотензина ІІ, ангиотензиноген), гена 

LZTFL1 на исходы COVID-19. 

Методы исследования. В исследование было включено 206 пациентов с 

подтвержденным диагнозом COVID-19, которые были разделены на 2 группы в 

зависимости от тяжести заболевания: 1 группа – 99 пациентов с тяжелой формой 

COVID-19 (возраст - 64,0 (54,0; 71,0) года; мужчин -51/52%; женщин- 48/48%);  

2 группа- 107 со средней и легкой формами заболевания (возраст - 61,0 (57,0; 68,0) 

года; мужчин – 48/ 44%; женщин- 59/56%). 

Осуществлено генотипирование 206 образцов ДНК, выделенных из плазмы 

пациентов методом ПЦР в реальном времени по генам: ACE2 rs2074192 (G/A), 

rs2285666 (G/A) и rs413031713 (T/C), ACE (Alu I/D) rs4646994, а также LZTFL1 

rs10490770 (T>C); ген  ангиотензиногена - AGT rs699 (T/C) и рецептора 1 типа к 

ангиотензину-II- AT1R rs5186 (A>C). Статистическую обработку результатов 
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исследования проводили с использованием программы R (http://www.r-project.org/) 

для Windows с помощью дополнительных пакетов для анализа генетических 

данных «SNPassoc» (версия 1.9-2). Данные представлены в виде медианы и 

интерквартильного размаха. 

Результаты и их обсуждение. Установлено, что для носителей генотипов 

T/C и C/C по локусу LZTFL1 rs10490770 повышен риск летального исхода 

(OR=3,2, 95% CI 1,3-9,0, p=0,016). 

При использовании рецессивной модели наследования для генетического 

маркера ACE2 rs2285666 показано, что у носителей гетерозиготного генотипа G/A 

и гомозиготного A/A, риск летального исхода существенно выше по сравнению с 

носителями референсного генотипа G/G (OR=2,9, 95% CI 1,1-7,6, p=0,03). 

По результаты анализа аллельных комбинаций локусов LZTFL1 rs10490770 и 

ACE2 rs2285666 установлено, что частота комбинации С-А (общая частота 6,1%) 

была значительно выше в группе пациентов с летальным исходом коронавирусной 

инфекции (17,1%) по сравнению с группой пациентов с благоприятным исходом 

заболевания (5,0%), OR (95% CI): 6,1 (1,7-21,5), p=0,005. 

Выводы. Установлен ряд генетических маркеров повышенного риска 

летального исхода при СOVID-19: 

1) для генотипов T/C и C/C локуса LZTFL1 rs10490770; 

2) для генотипа G/A и A/A генетического маркера ACE2 rs2285666; 

3) для носителей аллельной комбинации C-A по локусам LZTFL1 rs10490770 и 

ACE2 rs2285666. 

Работа выполнена при поддержке БРФФИ. 
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Актуальность. В структуре онкологической заболеваемости рак толстого 

кишечника (РТК) и рак печени (РП) занимают одно из ведущих мест. Беларусь 

входит в группу стран с не высокими уровнями онкозаболеваемости, но за 

последнее десятилетие заболеваемость РТК увеличилась в три раза, а около 35% 
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