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Протективный эффект полиморфизмов rs2681472 и rs17249754 
в гене ATP2B1 в отношении ишемической болезни сердца 
и гипертонической болезни нивелируется курением

Цель Изучение связи однонуклеотидных полиморфизмов rs2681472 и rs17249754 в гене ATP2B1 с риском 
развития ишемической болезни сердца (ИБС) и  гипертонической болезни (ГБ) среди жителей 
Центральной России, а также анализ триггерной роли курения как фактора риска развития ИБС 
и ГБ у носителей полиморфных вариантов гена ATP2B1.

Материал и методы В  исследование включены образцы ДНК 1960 жителей Центральной России славянского проис-
хождения, среди которых 1261 пациент с  сердечно-сосудистыми заболеваниями и  699 здоровых 
лиц. Подавляющее большинство пациентов имели как ИБС, так и ГБ. Генотипирование выполне-
но по технологии iPLEX на геномном масс-спектрометре MassARRAY-4. Связь аллелей, генотипов 
и гаплотипов ATP2B1 с риском развития заболеваний рассчитана методом логистического регрес-
сионного анализа c поправкой на пол и возраст.

Результаты Носительство генотипов AG и  GG (rs2681472) и  генотипа GA (rs17249754) было ассоциировано 
с пониженным риском развития как ИБС (p=0,0057 и p=0,022 для rs2681472 и rs17249754 соответ-
ственно), так и ГБ (p=0,016 и p=0,036 соответственно). Редкие гаплотипы rs2681472G-rs17249754G 
и rs2681472A-rs17249754A были ассоциированы с пониженным риском развития ИБС (ОШ 0,22; 95 % 
ДИ: 0,11–0,46, p=0,0001) и ГБ (ОШ 0,22; 95 % ДИ: 0,10–0,47, p=0,0001). При анализе групп, стратифи-
цированных по статусу курения, установлено, что у курильщиков исследованные полиморфные вариан-
ты не обладают защитными свойствами в отношении риска развития как ИБС, так и ГБ. Однако у неку-
рящих лиц генотипы AG и GG rs2681472 (ОШ 0,62; 95 % ДИ: 0,47–0,80, p=0,0004) и GA rs17249754 
(ОШ 0,61; 95 % ДИ: 0,47–0,81, p=0,0004) были ассоциированы с пониженным риском развития ИБС, 
а  также ГБ (ОШ 0,63; 95 % ДИ: 0,48–0,83, p=0,0004 для  rs2681472; ОШ 0,63; 95 % ДИ: 0,48–0,83, 
p=0,001 для rs17249754), равно как и носительство минорных аллелей rs2681472-G и rs17249754-A.

Заключение Впервые установлено, что полиморфные варианты rs17249754 и rs2681472 гена ATP2B1 ассоци-
ированы с пониженным риском развития ИБС и ГБ только у некурящих лиц.
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Актуальность
При  анализе статистики смертности от  болезней си-

стемы кровообращения в России обращает на себя внима-
ние сохранение данной категории как  ведущей в  структу-
ре причин смертности с показателем, равным 640,8 случаев 
на 100 тыс. населения по данным 2020 года [1]. Примене-
ние технологий персонализированной медицины, одной 
из  которых является генотипирование пациентов, позво-
ляет установить предрасположенность к  развитию сердеч-
но-сосудистых заболеваний (ССЗ) [2, 3]. Первые полноге-
номные ассоциативные исследования предрасположенно-
сти к ишемической болезни сердца (ИБС) были проведены 
в 2007 году, а к 2018 году был выявлен уже 161 релевантный 

локус [4]. В исследованиях с использованием ген-кандидат 
подхода было выявлено около 300 генов, вовлеченных в ме-
таболические пути, принимающие участие в развитии дан-
ного заболевания [5]. Несмотря на  обилие данных, целе-
сообразность дальнейшего расширения знаний в  области 
генетики ССЗ объясняется тем, что  результаты полноге-
номных исследований необходимо воспроизводить в  раз-
личных популяциях мира с целью выявления этно-специфи-
ческих маркеров предрасположенности к болезням. Кроме 
того, генетическая диагностика как инструмент персонали-
зированной медицины оправдана тем, что в развитии одной 
и той же патологии у пациентов могут участвовать различ-
ные молекулярные механизмы [4].
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Существенный вклад в  патогенез ИБС и  гипертониче-
ской болезни (ГБ) вносит нарушение сосудистого тонуса, 
поддерживающегося высокими внутриклеточными концен-
трациями кальция, в транспорте которого участвует кальцие-
вая транспортная АТФ-аза плазматической мембраны 1 типа 
(PMCA1), которая регулирует внутриклеточный кальциевый 
гомеостаз и  продукцию оксида азота [6]. Однонуклеотид-
ные полиморфизмы (ОНП) rs2681472 и rs17249754 в гене 
ATP2B1, кодирующем вышеописанный белок PMCA1, ассо-
циированы с  риском развития ГБ в  различных популяциях 
мира – у жителей Европы, Восточной Азии, Восточной Аф-
рики [7–9]. Рассматриваемые ОНП, наряду с риском ГБ, свя-
заны и с риском развития ИБС [10–14]. В России изучалась 
связь ОНП rs2681472 с ГБ, однако ассоциации не были уста-
новлены [15]. Несмотря на  генетическую предрасположен-
ность, риск развития ССЗ может меняться под влиянием мо-
дифицируемых факторов, каким является курение: для  ри-
ска возникновения ГБ у  носителей одного из  упомянутых 
вариантов – rs17249754 характерно генно-средовое взаимо-
действие [16]. Тем не менее данные о способности курения 
нивелировать или усиливать эффект генотипа в отношении 
риска развития ИБС, обусловленного данным ОНП, а  так-
же риска развития ИБС и ГБ, обусловленного другим поли-
морфным вариантом в том же гене – rs2681472, в мировой 
литературе не раскрыты. Таким образом, целью настоящего 
исследования явилось изучение связи полиморфных вариан-
тов гена ATP2B1 (ОНП rs2681472 и rs17249754) с риском 
развития ишемической болезни сердца и  гипертонической 
болезни среди жителей Центральной России, а также анализ 
триггерной роли курения, как фактора риска развития CCЗ 
у носителей полиморфных вариантов гена ATP2B1.

Материал и методы
Характеристика выборки

Исследование выполнялось с  соблюдением всех этиче-
ских норм: Хельсинкской декларации, наличия добровольно-
го информированного согласия на проведение исследования, 
одобрения Регионального этического комитета Курского го-
сударственного медицинского университета. Для настояще-
го исследования использовались данные биобанка НИИ ге-
нетической и  молекулярной эпидемиологии Курского го-
сударственного медицинского университета, накопленные 
в  ходе генетико-эпидемиологических исследований ССЗ 
[17–19]. В исследование были включены образцы ДНК и фе-
нотипические данные 1960 жителей Центральной России 
славянского происхождения. Для  анализа ассоциаций по-
лиморфных вариантов гена ATP2B1 использованы данные 
1261 и 1160 пациентов с ИБС и ГБ соответственно, а также 
данные 699 здоровых лиц. Подавляющее большинство паци-
ентов – 1144 страдали одновременно ИБС и ГБ, что соста-
вило 98,5 % лиц с ГБ и 90,7 % пациентов с ИБС. В категорию 
ИБС входили пациенты, страдающие стабильной стенокар-
дией напряжения и постинфарктным кардиосклерозом. Ди-
агноз стабильной стенокардии напряжения был установлен 
на основании клинической картины заболевания в сочетании 
с  нагрузочными пробами (тредмил-тест, велоэргометрия) 
и  суточным ЭКГ мониторированием. В  качестве крите-
рия артериальной гипертензии было использовано стойкое 
повышение артериального давления от  140  и  90 мм рт. ст. 
или прием гипотензивной терапии при уже установленном 
ранее диагнозе ГБ. Медиана возраста здоровых лиц состави-
ла 60 (55; 66) лет, больных ИБС – 61 (55; 67) лет (p=0,33). 
Распределение пациентов по  полу было следующим: 
447 мужчин и 252 женщины (64 против 36 %) в группе кон-
троля, 809 мужчин и 452 женщины (64 против 36 %) в груп-
пе пациентов. Группы по  этому параметру не  отличались 
друг от друга (p=0,93). Курящих лиц было меньше среди здо-
ровых  – 219  (31,3 %) по  сравнению с  группой пациентов  – 
585 (46,4 %) человек (p=0,0006). Индекс массы тела в груп-
пе здоровых лиц составил 26,2 (24,0; 29,6) кг / м2, в группе па-
циентов с ИБС – 28,5 (25,5; 32,3) г / м2 (p<0,0001). Инфаркт 
миокарда в анамнезе перенесли 434 пациента (34,4 %).

Медикаментозная терапия пациентов с  ИБС, в  боль-
шинстве своем страдавших гипертонической болезнью, 
включала в себя: антиагрегант (ацетилсалициловая кисло-
та 75 мг / сутки), гиполипидемические препараты (розува-
статин (5–40 мг / сутки) или  аторвастатин (20–40 мг / сут-
ки) в  индивидуальных дозах, достаточных для  достиже-
ния целевых уровней холестерина липопротеидов низкой 
плотности), ингибитор ангиотензинпревращающего фер-
мента (преимущественно периндоприл 2,5–10 мг / сутки). 
В  качестве антиангинальной терапии использовались бе-
та-адреноблокатор (преимущественно бисопролол 2,5–
10 мг / сутки), дигидропиридиновый блокатор кальциевых 
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каналов  – амлодипин (5–10 мг / сутки). При  наличии за-
стойной ХСН пациенты получали диуретики (петлевые  – 
торасемид 2,5–10 мг в  сутки, антагонисты минералокор-
тикоидных рецепторов – спиронолактон 25–50 мг / сутки).

Генетико-ассоциативный анализ
Отбор ОНП rs2681472 и  rs17249754 в  гене ATP2B1 

проведен на  основании известных данных об их  ассоци-
ациях с риском развития ГБ [7–9], ИБС [10–14], а также 
в связи с биологической функцией ATP2B1 и его вовлечен-
ности в процессы, имеющие отношение к патогенезу ССЗ – 
регуляции сосудистого тонуса и  функциональной актив-
ности эндотелия [6, 20]. Генотипирование ОНП проводи-
лось по технологии iPLEX на геномном масс-спектрометре 
MassARRAY-4 производства компании Agena Bioscience 
(США). Программное обеспечение MassARRAY Assay 
Design Suite (https://agenacx.com) использовалось для ди-
зайна мультиплексной панели. Всего по  ОНП rs2681472 
генотипировано 1954 образца из  1960 (что  составило 
99,7 %), по rs17249754–1952 образца (99,6 %).

Статистический анализ данных
Соответствие распределения генотипов закону Хар-

ди–Вайнберга определялось в соответствии с точным кри-
терием Фишера. Связь аллелей, генотипов и  гаплотипов 
ATP2B1 с риском развития заболеваний рассчитана мето-
дом логистического регрессионного анализа с  расчетом 
отношения шансов (ОШ) и  95 % доверительного интер-
вала (ДИ) с поправкой на пол и возраст. Для анализа ас-
социаций использовалась программа SNPStats (https://
SNPStats.net) [21]. Описательная статистика, а  также 
сравнение групп пациентов и  здоровых лиц по  количе-
ственным параметрам выполнены в  пакете прикладных 
программ Statistica 13.3 (TIBCO, США). Все результаты 
статистического анализа считались значимыми при p<0,05.

Результаты
Распределение частот генотипов обоих исследованных 

полиморфных вариантов – rs2681472 (p=0,57) и rs17249754 
(p=0,63) соответствовало закону Харди–Вайнберга. В та-
блице 1 представлены частоты генотипов полиморфных ва-
риантов гена ATP2B1 у пациентов с ИБС, а также пациен-
тов с ГБ и здоровых лиц. Установлено, что оба ОНП ATP2B1 
ассоциировались с риском развития как ИБС, так и ГБ. Но-
сители минорного аллеля rs2681472-G имели понижен-
ный риск возникновения как  ИБС (p=0,0057), так и  ГБ 
(p=0,016). В отношении rs17249754 носители гетерозигот-
ного генотипа GA характеризовались снижением риска раз-
вития обоих заболеваний (p=0,022 и 0,036 для ИБС и ГБ со-
ответственно). Аллель rs2681472-G был ассоциирован с по-
ниженным риском развития обоих заболеваний (p=0,006 
и р=0,019 для ИБС и ГБ соответственно, табл. 1).

Результаты анализа ассоциаций гаплотипов ATP2B1 с ри-
ском развития ИБС и ГБ представлены в таблице 2, из кото-
рой видно, что редкие гаплотипы rs17249754G-rs2681472G 
и  rs17249754A-rs2681472A были ассоциированы с  пони-
женным риском развития как  ИБС, так и  ГБ (p=0,0001 
для ИБС и ГБ) независимо от пола и возраста пациентов.

Как известно, курение представляет собой один из ве-
дущих факторов риска развития ССЗ [22]. В этой связи 
интерес представляло изучение влияния курения на  ге-
нетическую предрасположенность к развитию ИБС и ГБ 
у  лиц с  различными генотипами ATP2B1 в  подгруппах, 
стратифицированных по  статусу курения. Результаты 
анализа представлены в таблице 3.

Наиболее примечательным является полное отсутствие 
ассоциаций генотипа с риском развития как ИБС, так и ГБ 
в группе курящих лиц. У некурящих же лиц оба полимор-
физма были связаны со сниженными рисками обоих забо-
леваний (те же генотипы, как и в общих выборках, но с бо-
лее высокими уровнями значимости, табл. 3). Кроме того, 

Таблица 1. Частоты аллелей и генотипов 
однонуклеотидных полиморфизмов гена ATP2B1 
в исследованных группах пациентов

Ген (SNP) Гено тип, 
аллель

Здоро вые,  
n (%)1

Боль ные,  
n (%)1

ОШ (95% 
ДИ)2 p

Ассоциации с ишемической болезнью сердца

rs2681472

A/A 492 (70,4) 954 (76,0) 1,00
0,0057A/G 189 (27,0) 278 (22,1) 0,77 

(0,64–0,93)G/G 18 (2,6) 23 (1,8)
N=699 N=1255

G 225 (16,1) 324 (12,9) 0,77 
(0,64–0,93) 0,006

rs17249754

G/G 505 (72,2) 956 (76,3)
1,00

0,022A/A 9 (1,3) 22 (1,8)

G/A 185 (26,5) 275 (21,9) 0,78 
(0,63–0,96)

N=699 N=1253

A 203 (14,5) 319 (12,7) 0,86 
(0,71–1,04) 0,115

Ассоциации с гипертонической болезнью

rs2681472

A/A 492 (70,4) 870 (75,4) 1,00
0,016A/G 189 (27,0) 261 (22,6) 0,77 

(0,62–0,95)G/G 18 (2,6) 23 (2,0)
N=699 N=1154

G 225 (16,1) 307 (13,3) 0,80 
(0,66–0,96) 0,019

rs17249754

G/G 505 (72,2) 873 (75,8)
1,00

0,036A/A 9 (1,3) 22 (1,9)

G/A 185 (26,5) 257 (22,3) 0,79 
(0,64–0,98)

N=699 N=1152 

A 203 (14,5) 301 (13,1) 0,88 
(0,73–1,07) 0,210

1 Абсолютное число и % пациентов с представленными  
генотипами или аллелями. 2 Отношение шансов  
(95% доверительный интервал) с поправкой на пол и возраст.

https://agenacx.com
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можно обратить внимание на  ассоциацию минорного ал-
леля rs17249754-A с пониженным риском развития обоих 
заболеваний среди некурящих (p=0,01 и р=0,021 для риска 
ИБС и ГБ соответственно), в то время как данная ассоциа-
ция не наблюдалась при анализе в общих выборках пациен-
тов без учета курения. Протективный эффект минорного 
аллеля другого исследованного ОНП – rs2681472-G гена 
ATP2B1 в отношении риска развития ИБС и ГБ усиливал-
ся у некурящих лиц (p=0,001 и р=0,003 для риска развития 
ИБС и ГБ соответственно, табл. 3), в сравнении с резуль-
татами анализа в общих выборках (p=0,006 и 0,019 для ри-
ска развития ИБС и ГБ соответственно, табл. 1). Выявлен-
ные ассоциации не зависели от пола и возраста пациентов.

Обсуждение
В  настоящем исследовании была установлена роль по-

лиморфных вариантов rs2681472 и  rs17249754 в  гене 
ATP2B1 в  развитии таких ССЗ, как  ИБС и  ГБ. Ассоциа-
ции исследованных ОНП с риском развития ГБ были ис-
следованы ранее в  различных популяциях мира [7–9], од-
нако у  жителей Центральной России данные ассоциации 
установлены впервые. Известные ассоциации с  риском 
развития ИБС [10–14] также подтверждены в  настоя-
щем исследовании в  отношении жителей Центральной 
России. Впервые установлено влияние курения на  пред-
расположенность к развитию ИБС для rs17249754, ИБС 
и  ГБ для  rs2681472. Полученные результаты свидетель-
ствуют о  том, что  курение является важным модифика-
тором риска развития ССЗ, вклад которого существен-
но перевешивает вклад генотипов по указанным полимор-
физмам в  гене ATP2B1. Снижение риска развития ИБС 
и  ГБ при  носительстве минорных аллелей rs2681472-G 
и rs17249754-А было характерно только для некурящих па-
циентов, курящие же лица не имели протективного эффек-
та в отношении ИБС и ГБ, опосредованного генотипом.

Для  понимания механизмов действия исследованных 
ОНП в  отношении рисков ССЗ необходимо рассмотреть 
функцию гена ATP2B1. Представленный ген кодирует АТФ-
зависимый кальциевый канал (кальциевая транспортная 
АТФ-аза плазматической мембраны 1  типа (PMCA1)), обе-
спечивающий перенос ионов кальция из клетки [19], что ре-
гулирует тонус сосудов, в  том числе, изменяет продукцию 
эндотелием оксида азота [6]. Показано, что  снижение экс-
прессии данного гена приводит к  повышению уровня каль-
ция в гладких мышцах сосудов, что ведет к вазоконстрикции 
и  повышению артериального давления, а  ряд полиморфиз-
мов данного гена связан с резистентной к лечению артериаль-
ной гипертензией [20]. Оба исследованных ОНП (rs2681472, 
rs17249754) гена ATP2B1 являются интронными, и  пред-
полагается, что  связь с  риском развития ССЗ обусловлена 
их влиянием на экспрессию гена ATP2B1 [7], в результате че-
го может изменяться как реактивность сосудов и жесткость 

стенки артерий [23, 24], так и ионный гомеостаз в ней. В этом 
контексте представляют интерес результаты исследований, 
показавшие взаимосвязь исследованных нами полиморф-
ных вариантов гена ATP2B1 с  чувствительностью к  потре-
бляемой с пищей поваренной соли, кальция и калия, а также 
с задержкой натрия в организме [7, 25]. Показано, что носи-
тели аллеля rs17249754-G подвержены ГБ только при  низ-
ком уровне кальция и калия в пище и высокой концентрации 
в ней натрия [25]. Механизм влияния rs2681472 на риск раз-
вития ИБС может быть связан с расположением ОНП в обла-
сти генома, близкой к гену GALNT4, который кодирует белок 
N-ацетил-галактозаминилтрансферазу 4, принимающий уча-
стие в модификации гликопротеинов и влияющий на тромбо-
циты и клетки эндотелия сосудов [12]. Этот факт подтверж-
дается геномно-транскриптомными данными eQTLGen 
Consortium (https://eqtlgen.org), свидетельствующими 
о связи обоих ОНП с изменением экспрессии GALNT4 [26].

Связь установленных ассоциаций с  курением исследова-
лась ранее в одной работе и только в отношении rs17249754 
и риска ГБ [16], при этом молекулярный механизм такого вза-
имодействия остается нераскрытым. Можно предположить, 
что  выявленное генно-средовое взаимодействие может быть 
реализовано на уровне влияния как никотина или других хи-
мических компонентов табачного дыма, так и продукта иссле-
дованного гена на одни и те же мишени – тонус сосудов и эндо-
телиальную дисфункцию, учитывая тот факт, что исследован-

Таблица 2. Частоты гаплотипов однонуклеотидных 
полиморфизмов rs17249754, rs2681472 в гене ATP2B1 
среди пациентов с ишемической болезнью сердца, 
гипертонической болезнью и здоровых лиц

Гаплотип Частоты 
гаплотипов ОШ  

(95% ДИ)1 p
rs17249754 

G>A
rs2681472 

A>G
Здо ро­

вые Боль ные

Ассоциации с ишемической болезнью сердца
Частые гаплотипы

G A 0,84 0,87 1,00 –

A G 0,15 0,13 0,88 
(0,73–1,07) 0,11

Редкие гаплотипы
G G 0,02 0,002 0,22 

(0,11–0,46) 0,0001
A A 0,002 0,002

N=699 N=1253
Ассоциации с гипертонической болезнью

Частые гаплотипы
G A 0,84 0,86 1,00 –

A G 0,14 0,13 0,88 
(0,73–1,07) 0,22

Редкие гаплотипы
G G 0,008 0,003 0,22 

(0,10–0,47) 0,0001
A A 0,002 0,001

N=699 N=1152
1  Отношение шансов (95% доверительный интервал)  

с поправкой на пол и возраст.
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ные полиморфные варианты способны изменять экспрессию 
переносчика ионов кальция [7]. По всей видимости, повыше-
ние экспрессии данного гена ведет к снижению уровня каль-
ция в гладких мышцах сосудов, что уменьшает вероятность ва-
зоконстрикции, нормализует продукцию оксида азота [6, 20], 
а  компоненты табачного дыма (никотин, в  частности) нега-
тивно влияют на эти процессы, снижая биодоступность окси-
да азота [22] и провоцируя вазоконстрикцию. Однако данные 
предположения требуют экспериментального подтверждения.

Определенным ограничением настоящего исследова-
ния явилось изучение не всего спектра известных полимор-
физмов гена ATP2B1, а  только двух описанных вариантов. 
Кроме того, исследование построено по принципу включе-
ния в него пациентов, преимущественно страдающих обе-
ими патологиями – ИБС и ГБ, поэтому интерпретировать 
результаты для пациентов с ИБС без ГБ, исходя из настоя-
щего исследования, нецелесообразно. Такую особенность 
выборки, с одной стороны, можно считать некоторым огра-
ничением, с другой же стороны, выборка отражает особен-

ности реальной клинической практики в виде наличия ГБ 
у  значительного числа пациентов с  ИБС. Связь  же поли-
морфизмов только с ГБ у пациентов без ИБС была неодно-
кратно доказана ранее [7–9] в различных популяциях.

Заключение
В  настоящем исследовании впервые установлена связь 

полиморфных вариантов rs2681472 и  rs17249754 в  гене 
ATP2B1 с  риском развития ИБС и  ГБ среди жителей Цен-
тральной России. Носительство минорного аллеля G ОНП 
rs2681472, а также генотипа rs17249754-GA связано со сни-
жением риска развития указанных заболеваний. Курение вы-
ступает важным триггерным фактором, модифицирующим 
взаимосвязь ОНП гена ATP2B1 с риском развития ИБС и ГБ, 
устраняя протективный эффект генотипа у курильщиков.

Конфликт интересов не заявлен.

Статья поступила 19.07.2022

Ген (SNP)
Гено­
тип, 

аллель

Здоро­
вые,  

n (%)1

Больные, 
n (%)1

ОШ  
(95% ДИ)2 P

Ассоциации с ишемической болезнью сердца
Некурящие

rs2681472

A/A 320 (67,7) 512 (76,8) 1,00
0,0004A/G 141 (29,8) 143 (21,4) 0,62  

(0,47–0,80)G/G 12 (2,5) 12 (1,8)
N=473 N=667

G 165 (17,4) 167 (12,5) 0,68  
(0,54–0,86) 0,001

rs17249754

G/G 324 (68,5) 513 (76,7)
1,00

0,0004A/A 5 (1,1) 11 (1,6)

G/A 144 (30,4) 145 (21,7) 0,61  
(0,47–0,81)

N=473 N=669

A 154 (16,3) 167 (12,5) 0,73  
(0,58–0,93) 0,01

Курящие

rs2681472

A/A 166 (75,8) 440 (75,2) 1,00
0,96A/G 47 (21,5) 134 (22,9) 0,99  

(0,69–1,43)G/G 6 (2,7) 11 (1,9)
N=219 N=585

G 59 (13,5) 156 (13,3) 0,99  
(0,72–1,36) 0,94

rs17249754

G/G 175 (79,9) 441 (75,9)
1,00

0,27A/A 4 (1,8) 11 (1,9)

G/A 40 (18,3) 129 (22,2) 1,25  
(0,84–1,85)

N=219 N=581

A 48 (11,0) 151 (13,0) 1,21  
(0,86–1,70) 0,27

Таблица 3. Частоты генотипов и аллелей полиморфных вариантов гена ATP2B1 у пациентов с ишемической болезнью 
сердца, гипертонической болезнью и здоровых лиц, жителей Центральной России в подгруппах курящих и некурящих лиц

1 Абсолютное число и % пациентов с представленными генотипами или аллелями.
2 Отношение шансов (95% доверительный интервал) с поправкой на пол и возраст.

Ген (SNP)
Гено­
тип, 

аллель

Здоро­
вые,  

n (%)1

Больные, 
n (%)1

ОШ  
(95% ДИ)2 P

Ассоциации с гипертонической болезнью
Некурящие

rs2681472

A/A 320 (67,7) 481 (76,2) 1,00
0,0004A/G 141 (29,8) 138 (21,9) 0,63  

(0,48–0,83)G/G 12 (2,5) 12 (1,9)
N=473 N=631

G 165 (17,4) 162 (12,8) 0,70  
(0,55–0,88) 0,003

rs17249754

G/G 324 (68,5) 482 (76,2)
1,00

0,001A/A 5 (1,1) 11 (1,7)

G/A 144 (30,4) 140 (22,1) 0,63  
(0,48–0,83)

N=473 N=633 

A 154 (16,3) 162 (12,8) 0,75  
(0,59–0,96) 0,021

Курящие

rs2681472

A/A 166 (75,8) 440 (75,2) 1,00
0,96A/G 47 (21,5) 134 (22,9) 0,99  

(0,69–1,43)G/G 6 (2,7) 11 (1,9)
N=219 N=585

G 59 (13,5) 156 (13,3) 0,99  
(0,72–1,36) 0,94

rs17249754

G/G 175 (79,9) 441 (75,9)
1,00

0,27A/A 4 (1,8) 11 (1,9)

G/A 40 (18,3) 129 (22,2) 1,25  
(0,84–1,85)

N=219 N=581

A 48 (11,0) 151 (13,0) 1,21  
(0,86–1,71) 0,27
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