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Резюме 
Обоснование. Для COVID-19 были выявлены генетические маркеры rs11385942 G>GA и rs657152 C>А тяжести за-
болевания. Изучение распространённости клинически значимых генетических маркеров может быть полезно 
для разработки регион-специфических подходов борьбы с заболеванием, учитывающих в том числе этнический 
состав территории, что особенно актуально для России. Учитывая этническую гетерогенность населения рес-
публики Дагестан, данный регион был выбран в качестве примера для изучения характера распределения ин-
тересующих маркеров тяжести COVID-19. Цель исследования — изучить распространённость маркеров rs11385942 
и rs657152 среди пяти этнических групп, проживающих на территории Дагестана. Материал и методы. В иссле-
довании приняли участие 605 здоровых добровольцев (158 мужчин и 447 женщин) из пяти разных автохтонных 
этнических групп, проживающих на территории республики Дагестан: 118 аварцев, 121 даргинцев, 116 лакцев, 
127 кумыков и 123 лезгина. Материалом для определения полиморфизмов служила кровь. Носительство поли-
морфных маркеров определяли методом полимеразной цепной реакции в режиме реального времени. Резуль-
таты. Распространённость rs11385942 G>GA находится в диапазоне от 10,17% среди аварцев до 15,04% среди 
лезгинов, были выявлены значимые различия в сравнении с данными по русской этнической группой из ис-
точников литературы. Второй маркер rs657152 A>C в изученных группах распределён относительно гомогенно, 
без значимых различий и соотносится с данными по частоте маркера среди русских, в популяциях на европей-
ском и мировом уровне — 50–60%. Заключение. В локальных этнических группах Дагестана нами было показано, 
что между собой такие группы не отличаются по носительству обоих изученных маркеров тяжести COVID-19. 
Вместе с тем, по rs11385942 G>GA частота в проанализированных группах в среднем была выше в сравнении с 
русскими и средним значением для европейских популяций. 
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Abstract 
Background. Previously, genetic markers rs11385942 G>GA and rs657152 C>A of disease severity were identified for 
COVID-19. The study of the prevalence of clinically significant genetic markers may be useful for the development of re-
gion-specific approaches to disease control, considering, among other things, the ethnic composition of the territory, 
which is especially relevant for Russia. Based on the ethnic heterogeneity of the population of the Republic of Dagestan, 
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Введение 
5 мая 2023 г. Всемирная организация здраво-

охранения объявила об окончании пандемии 
COVID-19. По всему миру за три года заболевание 
унесло почти 7 млн жизней [1] и оказалось силь-
нейшим вызовом для систем здравоохранения 
всех стран. 

В первые волны вирусного заболевания про-
явления COVID-19 могли варьировать от бессимп-
томного состояния до тяжёлой дыхательной недо-
статочности с развитием острого респираторного 
дистресс-синдрома [2]. Наиболее распространён-
ными симптомами заболевания были высокая тем-
пература, сухой кашель, утомляемость, одышка, 
миалгии [3, 4]. Пациенты пожилого возраста, с со-
путствующими заболеваниями (сердечно-сосуди-
стой системы, сахарный диабет) подвержены наи-
более высокому риску развития тяжёлых форм 
COVID-19 и смерти [5, 6]. COVID-19 главным обра-
зом поражает дыхательную систему, тогда как дру-
гие органы задействованы в меньшей степени [7]. 

Анализ статистических отчётов международ-
ных организаций, аккумулирующих данные по 
заболеваемости и смертности населения от 
COVID-19, показывает высокую неоднородность 
таких показателей в разных странах и регионах. 
Так, заболеваемость COVID-19 в странах Север-
ной Европы (Дания, Норвегия, Финляндия, Эсто-
ния) оказалась относительно низкой. В то время 
как южные страны перенесли более высокий 
пик заболеваемости с высоким уровнем смерт-
ности (Италия, Испания, Франция) [8]. Объясне-
нием наблюдаемого явления может быть уро-
вень и охват медицинской помощью населения 
разных стран, структура системы здравоохране-
ния, различная политика по предотвращению 
распространения вируса SARS-CoV-2, проводи-
мая правительствами стран, мутации и возник-
новение новых штаммов вируса — все те собы-

тия, свидетелями которых мы были на протяже-
нии последних 3 лет.  

Некоторыми исследовательскими группами 
проводилась попытка поиска корреляции 
между параметрами заболеваемости и смертно-
сти от COVID-19 и уровнями витамина D, в том 
числе в зависимости от мест проживания [9, 10]. 
Другие авторы концентрировали усилия на 
оценке вклада генетических факторов на тече-
ние COVID-19. Так, в работе D. Ellinghaus и со-
авт. [11] было проведено GWAS исследование и 
выявлена ассоциации носительства минорных 
аллелей полиморфизмов rs11385942 (G>GA за-
мена) в локусе 3p21.31 и rs657152 (C>A замена) в 
локусе 9q34.2 с тяжёлыми формами дыхатель-
ной недостаточности у пациентов с 
COVID-19 [11]: сигнал в локусе 3p21.31 охватывал 
гены SLC6A20, LZTFL1, CCR9, FYCO1, CXCR6 и XCR, 
тогда как сигнал ассоциации в локусе 9q34.2 сов-
пал с локусом группы крови ABO. Авторы сде-
лали заключение о возможной роли кластеров 
генов 3p21.31 и группы крови ABO как предик-
тора восприимчивости COVID-19 у пациентов с 
дыхательной недостаточностью [11]. 

Состав населения России характеризуется 
этнической неоднородностью c наличием ре-
гионов компактного проживания различных эт-
нических групп. В условиях этногеографиче-
ского разнообразия населения страны знание 
распределения клинически релевантных мар-
керов среди популяций может стать полезным 
инструментов разработки специфических для 
конкретного региона подходов персонализации 
тактики борьбы с заболеванием. Учитывая 
опыт пандемии COVID-19, когда в разных ре-
гионах России фиксировалась разная стати-
стика эпидемиологических показателей забо-
леваемости, разработка региональных 
алгоритмов на основе знания распределения 
генетических маркеров предрасположенности 
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this region was chosen as an example to study the distribution of COVID-19 severity markers of interest. Objective. In-
vestigation of the prevalence of rs11385942 G>GA and rs657152 C>A markers among five ethnic groups residing in Da-
gestan. Methods. The study included 605 healthy volunteers (158 men and 447 women) from five different autochthonous 
ethnic groups living in the Republic of Dagestan: 118 Avars, 121 Dargins, 116 Laks, 127 Kumyks, and 123 Lezgins. Blood 
served as a material for determining polymorphisms. Carriage of polymorphic markers was determined by real-time 
polymerase chain reaction method. Results. The prevalence of rs11385942 G>GA marker ranges from 10.17% among 
Avars to 15.04% among Lezgins; significant differences were found in comparison with Russian ethnic group from lit-
erature sources. The second marker – rs657152 A>C — is distributed relatively homogeneously in the studied groups, 
without significant differences, and correlates with the data on the frequency of marker detection among Russians, as 
well as among European populations and worldwide — 50–60%. Conclusion. No differences were found within the ethnic 
groups of Dagestan in the carriage of both studied COVID-19 severity markers. At the same time, the rs11385942 G>GA 
marker detection frequency in the analyzed groups was on average higher in comparison with Russians and the average 
values for European populations. 
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может быть полезной. Цель работы — изучить 
распространённость маркеров rs11385942 G>GA 
и rs657152 C>A на примере этнических групп, 
проживающих на территории Дагестана. Выбор 
данного региона был обусловлен этническими 
и географическими особенностями региона, где 
на небольшой территории изолировано живут 
группы, характеризующиеся генетической ге-
терогенностью. Ранее было показано, что на 
уровне региона выявляется большая вариа-
бельность носительства значимых фармакоге-
нетических маркеров, ассоциированных с чув-
ствительностью к препаратам, определяющих 
их эффективность и безопасность, среди мест-
ного населения представителей различных эт-
нических групп  [12, 13]. Те же тренды ожи-
даются в результатах анализа распределения 
маркеров чувствительности к заболеваниям (в 
частности COVID-19), что являлось целью дан-
ного исследования. 

Материал и методы 
Этический комитет. Исследование выполнено в соот-

ветствии с Хельсинкской декларацией и было одобрено Эти-
ческим комитетом ФГБОУ ДПО РМАНПО Минздрава России, 
г. Москва. Перед включением в исследование от всех участ-
ников было получено письменное информированное согласие 
на русском языке. Согласно условиям информированного со-
гласия, все результаты исследования могут быть использо-
ваны в научных целях без раскрытия персональных иденти-
фикаторов. 

Изучаемая популяция. В исследовании приняли участие 
605 здоровых добровольцев (158 мужчин и 447 женщин) из 
пяти разных автохтонных этнических групп, проживающих 
на территории республики Дагестан: 118 аварцев, 121 дарги-
нец, 116 лакцев, 127 кумыков и 123 лезгина. 

Этническая принадлежность определялась путём само-
идентификации участников и их родителей. Как показано в 
ранее проведённых исследованиях, отмечается высокая кор-
реляция между использованным методом самоидентифика-
ции и определением микросателлитных маркеров этнической 

принадлежности [14]. В исследование не включали потомков 
разноэтнических браков. 

Распространённость аллельных вариантов rs11385942 
G>GA и rs657152 C>A среди изучаемых групп сравнивали между 
собой и с частотой встречаемости среди русских — этнической 
группы наиболее многочисленной в России. 

Генотипирование. Материалом для определения генети-
ческих полиморфизмов послужили 4 мл крови из вен локтевого 
сгиба, собранные с помощью вакуумной системы для взятия 
венозной крови VACUETTE (Greiner Bio-One, Австрия) в про-
бирки с ЭДТА. Выделение ДНК осуществляли с помощью набора 
реагентов «ДНК-Экстран-1» (ЗАО «Синтол», Москва, Россия).  

Носительство полиморфных маркеров rs11385942 G>GA 
и rs657152 C>A выявлялось методом полимеразной цепной 
реакции в режиме реального времени с помощью наборов 
реагентов TaqMan® SNP Genotyping Assays и TaqMan Universal 
Master Mix II, без UNG (Applied Biosystems, Foster City, США) в 
соответствии с инструкцией производителя. ПЦР-анализ про-
водился на амплификаторе Real-Time CFX96 Touch (Bio-Rad 
Laboratories, Inc., США) 

Статистическая обработка. Оценивалось соответ-
ствие частот генотипов равновесию Харди– Вайнберга с ис-
пользованием критерия χ² (Пирсона) (при p�0,05 равновесие 
выполняется). Для оценки различий частот встречаемости 
различных аллелей между группами использовали точный 
тест Фишера. В качестве средств статистической обработки 
применялся пакет программ IBM SPSS Statistics 22, GraphPad 
InStat. Для всех результатов статистически значимым считали 
значение p�0,05. 

Результаты и обсуждение 

По аллельному варианту rs11385942 G>GA рас-
пределение генотипов во всех изучаемых выбор-
ках согласуется с законом Харди–Вайнберга 
(p�0,05) (табл. 1). Тогда как по аллельному вари-
анту rs657152 A>C данное соответствие не соблю-
далось только для аварской группы (p�0,05), что 
может быть связано с объёмом выборки, отсут-
ствием мутаций по гену и/или другими факто-
рами (табл. 2). 

Далее было проведено сравнение частот ал-
лелей rs11385942 G>GA и rs657152 A>C в изучаемых 
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Таблица 1. Частота генотипов и аллелей rs11385942 G>GA в изучаемых этнических группах 
Table 1. Distribution of genotypes and alleles of rs11385942 G>GA marker in the studied ethnic groups 
Этническая группа           N            Частота           Генотип, n (%)                                Соответствие распределению  
                                                                                                     GG    G/GA         GA                              по закону Харди–Вайнберга 
                                                                                                                                                                                χ²                                          p 
Аварцы                                   118            Набл.             95         22           1                                  0,0493                              0,9757 
                                                                     Ожид.          95,2      21,6       1,2                                                                                   
                                                                          %               80,5      18,6       0,8                                                                                   
Даргинцы                             121            Набл.             96         24           1                                  0,1414                              0,9317 
                                                                     Ожид.          96,4      23,2       1,4                                                                                   
                                                                          %               79,3      19,8       0,8                                                                                   
Лакцы                                     116            Набл.             86         28           2                                  0,0261                              0,9870 
                                                                     Ожид.          86,2      27,6       2,2                                                                                   
                                                                          %               74,1      24,1       1,7                                                                                   
Кумыки                                  127            Набл.           105        19           3                                  3,1316                              0,2089 
                                                                     Ожид.         103,2    22,5       1,2                                                                                   
                                                                          %               82,7      15,0       2,4                                                                                   
Лезгины                                123            Набл.             89         31           3                                  0,0235                              0,9883 
                                                                     Ожид.          88,8      31,4       2,8                                                                                   
                                                                          %               72,4      25,2       2,4                                        



группах попарно между собой и с референтной 
выборкой русских как наиболее многочисленной 
этнической группой в России (табл. 3, 4). 

Среди изученных групп народов Дагестана 
распространённость rs11385942 G>GA находится 
в диапазоне от 10,17% среди аварцев до 15,04% 
среди лезгинов. Сравнение с частотой носитель-
ства аллельного варианта среди русского насе-
ления России из данных работы O. Balanovsky и 
соавт. [15] показало, что значимые различия на-
блюдаются между русской (8,66%) и лакской 
(13,79%), между русской и лезгинской (15,04%) 
группами (p�0,05) (рис. 1). 

Распределение аллелей полиморфизма 
rs657152 A>C среди изученных этнических групп 
Дагестана составляло от 52,97% среди аварцев до 
58,66% среди кумыков. При сравнении с частотой 

rs657152 A>C среди русских (59,52%) [15] никаких 
значимых различий выявлено не было (рис. 2). 

Обсуждение 
GWAS исследование D. Ellinghaus и соавт. [11], 

проведённое в самом начале пандемии COVID-
19 на выборках пациентов из клинических цент-
ров в Италии и Испании, выявило ассоциацию 
в генном кластере в локусе 3p21.31, включающий 
гены SLC6A20, LZTFL1, CCR9, FYCO1, CXCR6, XCR1: 
носительство GA аллельного варианта маркера 
rs11385949 G>GA ассоциировалось с более тяжё-
лым течением COVID-19 в виде большей частоты 
развития острой дыхательной недостаточности. 
Обнаружено, что частота носительства риско-
вого аллеля GA была выше среди пациентов, кто 
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Таблица 2. Частота генотипов и аллелей rs657152 A>C в изучаемых этнических группах 
Table 2. Distribution of genotypes and alleles of rs657152 A>C marker in the studied ethnic groups 
Этническая группа           N            Частота           Генотип, n (%)                                Соответствие распределению  
                                                                                                      AA       AC           CC                              по закону Харди–Вайнберга 
                                                                                                                                                                                χ²                                          p 
Аварцы                                   118            Набл.             19         73          26                                 6,8910                              0,0319 
                                                                     Ожид.          26,1      58,8      33,1                                                                                  
                                                                          %               16,1      61,9      22,0                                                                                  
Даргинцы                             121            Набл.             24         60          37                                 0,0013                              0,9993 
                                                                     Ожид.          24,1      59,8      37,1                                                                                  
                                                                          %               19,8      49,6      30,6                                                                                  
Лакцы                                     116            Набл.             20         62          34                                 0,8335                              0,6592 
                                                                     Ожид.          22,4      57,2      36,4                                                                                  
                                                                          %               17,2      53,4      29,3                                                                                  
Кумыки                                  127            Набл.             21         63          43                                 0,0661                              0,9675 
                                                                     Ожид.          21,7      61,6      43,7                                                                                  
                                                                          %               16,5      49,6      33,9                                                                                  
Лезгины                                123            Набл.             21         63          39                                 0,2695                              0,8739 
                                                                     Ожид.          22,4      60,2      40,4                                                                                  
                                                                          %               17,1      51,2      31,7                                       

Таблица 3. Попарное сравнение частот вариантов rs11385942 G>GA среди аварцев, даргинцев, лакцев, кумы-
ков, лезгинов и русских (точный тест Фишера, p-значение) 
Table 3. Pairwise comparison of detection frequency of rs11385942 G>GA marker variants among Avars, Dargins, 
Laks, Kumyks, Lezgins and Russians (Fisher's exact test, P-value) 
Варианты      Группа                  N          GA (%)            G (%)       Аварцы   Даргинцы Лакцы  Кумыки   Лезгины Русские 
rs11385942     Аварцы              118     24 (10,17)   212 (89,83)                          0,8819        0,2557       0,1315         1,0000       0,4493 
G>GA                 Даргинцы        121     26 (10,74)   216 (89,26)                                              0,3292       0,1777         0,7691       0,3192 
                            Лакцы                116     32 (13,79)   200 (86,21)                                                                  0,7947         0,2045       0,0255 
                            Кумыки             127      25 (9,84)    229 (90,16)                                                                                        0,1028       0,5394 
                            Лезгины           123     37 (15,04)   209 (84,96)                                                                                                            0,0041 
                            Русские [15]     508      88 (8,66)    928 (91,34) 

Таблица 4. Попарное сравнение частот вариантов rs657152 A>C среди аварцев, даргинцев, лакцев, кумыков, 
лезгинов и русских (точный тест Фишера, p-значение) 
Table 4. Pairwise comparison of detection frequency of rs657152 A>C marker variants among Avars, Dargins, Laks, 
Kumyks, Lezgins and Russians (Fisher's exact test, P-value) 
Варианты      Группа                  N            C (%)              A (%)       Аварцы   Даргинцы Лакцы  Кумыки   Лезгины Русские 
rs657152          Аварцы              118    125 (52,97)  111 (47,03)                          0,6463        0,5171       0,3602         0,2365       0,0673 
A>C                    Даргинцы        121    134 (55,37)  108 (44,63)                                              0,9264       0,7151         0,4692       0,2454 
                            Лакцы                116    130 (56,03)  102 (43,97)                                                                  0,7826         0,5823       0,3369 
                            Кумыки             127    149 (58,66)  105 (41,34)                                                                                        0,7861       0,5630 
                            Лезгины           123    141 (57,32)  105 (42,68)                                                                                                            0,8303 
                            Русские [15]     508   600 (59,52))408 (40,48))                                                                                                                   



находился на искусственной вентиляции лёгких 
по сравнению с теми, кто получал только кис-
лородную поддержку [11]. Объяснением такой 
связи варианта rs11385949 G>GA было, что 
область вблизи rs11385942 на хромосоме 3p21.31 
значительно влияет на экспрессию LZTFL1 
(р�0,05), гена регулятора ресничек дыхательных 
путей [16]. 

Другой важной находкой GWAS анализа D. El-
linghaus и соавт. [11] явился ассоциативный сиг-
нал полиморфизма rs657152 A>C в локусе 9q34.2, 
совпавший с локусом, кодирующим группы 
крови ABO. Частота носительства rs657152 A>C 
была выше у пациентов с COVID-19 и развитием 
дыхательной недостойности. Обнаружено, что 
риск развития дыхательной недостаточности при 
COVID-19 был выше у пациентов с группой 
крови  А (II) по сравнению с другими группами. 
Тогда как наименьший риск — у пациентов с 
группой крови O (I). Таким образом, авторы под-
держивали тезис о роли группы крови ABO в про-
гнозе COVID-19. Большое количество исследова-
ний свидетельствовали о наличии связи между 
группой крови ABO и предрасположенностью к 
COVID-19 [17, 18], однако речь в них в первую оче-
редь шла о риске инфицирования (заражения), 
который не связан с тяжестью заболевания [6]. 
Протективный эффект группы O (I), в отличие от 
других групп крови, объяснялся наличием ней-
трализующих антител против белок-связанных 
N-гликанов (protein-linked N-glycans) [11]. Также 
известно о связи ABO локуса и экспрессии гена 
фактора фон Виллебранда (VWF) (локус 
12p13.31), который, связываясь с VIII фактором, 
способствует образованию тромбов на поверх-
ности повреждённых сосудов. Связь варианта 

rs657152 A>C группы крови ABO c VWF в качестве 
фактора риска госпитализации по поводу респи-
раторных инфекций также отмечалась в GWAS-
исследовании B. T. Steffen и соавт. [19]. Лёгочные 
эндотелиальные клетки в не-O-группах ассоции-
руются с более высокими уровнями VWF по 
сравнению с группой крови O(I) [20], что также 
могло объяснять роль ABO локуса в тяжести 
COVID-19 у пациентов. 

Помимо выше упомянутых механизмов, ис-
следователи выделяют связь носительства вари-
анта rs11385949 G>GA и группы крови ABO с уров-
нем активации каскада комплемента у больных 
COVID-19. В группе из 72 пациентов, европейского 
происхождения и не являющихся друг другу род-
ственниками, было показано, что вариант 
rs11385949 G>GA ассоциировался с повышенной 
активацией комплемента как С5а, так и терми-
нального каскада комплемента SC5b-9, тогда как 
у пациентов с не-О(I) группой крови — только с 
уровнем С5а [21]. Выводы согласуются с данными 
о роли системы активации комплемента в по-
вреждении лёгких. 

Ранее в исследовании O. Balanovsky и соавт.  [15] 
на выборке популяций из России была выявлена 
положительная корреляция между частотой но-
сительства маркеров rs11385942 G>GA и rs657152 
A>C и смертностью от COVID-19, при этом для 
rs657152 A>C  корреляция была особенно сильной 
(r=0,59, p=0,02). Вместе с этим, исследователи ого-
варивали, что такая корреляция релевантна 
только для российской выборки и не коррели-
рует при анализе параметров на данных по ми-
ровым популяциям. 

Эти же маркеры и их корреляция с уровнем 
вирусной нагрузки и вероятностью заболевания 
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Рис. 1. Частота аллельных вариантов rs11385942 G>GA 
среди аварцев, даргинцев, лакцев, кумыков, лезгинов 
и русских. 
Fig. 1. Frequency of allelic variants of rs11385942 G>GA 
marker among Avars, Dargins, Laks, Kumyks, Lezgins, and 
Russians.

Рис. 2. Частота аллельных вариантов rs657152 A>C 
среди аварцев, даргинцев, лакцев, кумыков, лезгинов 
и русских. 
Fig. 2. Frequency of allelic variants of rs657152 A>C marker 
among Avars, Dargins, Laks, Kumyks, Lezgins, and Rus-
sians.



в славянской популяции Восточной Сибири (Ир-
кутская область) были изучены в работе Е. А. Ор-
ловой и соавт. [22], но связи маркеров с тяжестью 
COVID-19 выявлено не было. Исследователи про-
анализировали частоту rs657152 A>C в когортах 
129 больных COVID-19 и 466 здоровых лиц и не об-
наружили между ними значимых различий. Раз-
личий в распределении частот rs657152 A>C между 
пациентами с высокой и низкой вирусной нагруз-
кой также выявлено не было, что свидетельство-
вало о том, что носительство rs657152 A>C само по 
себе не может рассматриваться как фактор риска 
более тяжёлого течения COVID-19. Схожие проти-
воречивые данные о вкладе рассматриваемых мар-
керов в тяжесть течения заболевания были полу-
чены при исследовании типа случай–контроль в 
группах пациентов с хронической обструктивной 
болезнью лёгких (ХОБЛ) (n=255) и здоровых конт-
ролях (n=243). Не было выявлено различий в тя-
жести заболевания и выживаемости между боль-
ными ХОБЛ и контрольной группой (все 
p-значения � 0,01) как при рассмотрении аллелей 
риска по отдельности, так и комбинаций аллелей 
или полигенной оценки риска [23]. 

В той же работе O. Balanovsky и соавт. [15] 
были изучены паттерны распределения марке-
ров rs11385942 G>GA и rs657152 A>C, ассоции-
рованных с тяжёлым течением COVID-19, в по-
пуляциях Евразии: проживающих на территории 
Беларуси, Украины, регионов центральной Рос-
сии, Северного Кавказа и Закавказья, Поволжья, 
Казахстана и республик Центральной Азии. Ав-
торами было показано, что переход от высоких к 
низким частотам rs11385942 G>GA по всей Евразии 
не является резким, а повторяет картину клини-
ческих вариаций. Распределение же rs657152 A>C 
было более однородным [15]. В европейской по-
пуляции в общем rs11385942 G>GA встречается с 
частотой 7,87%, а rs657152 A>C — 62,91%. Логиче-
ски ожидается, что частота маркеров в отдельных 
европейских популяциях будет примерно соот-
ветствовать, но данные R. Marçalo и соавт. [23] 
подтверждают обратную тенденцию. На примере 
выборок из Португалии, Испании и Италии ав-
торами было показано, что все они значимо от-
личаются от общеевропейской: 5,82, 6 и 10,33%, 
соответственно, для rs11385942 G>GA; 57,86, 62,59 
и 61,57%, соответственно, для rs657152 A>C. Ав-
торы подчёркивают, что даже на уровне европей-
ских субпопуляций наблюдается высокая генети-
ческая гетерогенность, что требует создания 
более подробных карт распределения интересую-
щих маркеров. 

В нашей работе показано, что среди этниче-
ских групп Дагестана rs657152 A>C распределён 
относительно гомогенно, без значимых различий 
в группах и соотносится с данными по частоте 
маркера среди русских, в популяциях на европей-
ском и мировом уровне — 50–60%. По rs11385942 
G>GA распределение рискового маркера GA 
внутри популяций региона относительно гомо-
генно, но выше по сравнению с русской группой 
(для лакцев и лезгинов, p�0,05). Средняя частота 
rs11385942 G>GA среди кавказских групп опять же 
выше (10–15%), если сравнивать с данными по ев-
ропейским популяциям (около 8%). Подобные 
различия и относительно высокие частоты носи-
тельства варианта rs11385942 G>GA имеют важное 
значение в понимании возможных причин эпи-
демиологических показателей, регистрируемых 
в том или ином регионе [24]. 

Заключение 
Изучение распределения носительства гене-

теческих маркеров чувствительности к заболева-
ниям на уровне различных этнических субпопу-
ляций в рамках одного государства имеет важное 
значение для более эффективного контроля над 
заболеваниями, в том числе с помощью выделе-
ния популяций с повышенной чувствительностью 
к подобным патологиям и разработки регион-спе-
цифических мер борьбы и профилактики нозо-
логии. На уровне локальных этнических групп в 
Дагестане нами было показано, что между собой 
такие группы не отличаются по носительству 
обоих изученных маркеров тяжести COVID-19. 
Вместе с тем, по rs11385942 G>GA частота в про-
анализированных группах в среднем была выше 
в сравнении с русскими и средним значением для 
европейских популяций [25].  
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