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ОПРЕДЕЛЕНИЕ ГЕН-ФАКТОРНОГО  

ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ В КАЧЕСТВЕ ПРОГНОСТИЧЕСКОГО 

КРИТЕРИЯ РИСКА РАЗНОЙ СТЕПЕНИ ТЯЖЕСТИ ТЕЧЕНИЯ 

БРОНХИАЛЬНОЙ АСТМЫ У ДЕТЕЙ

Е. А. Речкина, Н. Г. Горовенко, В. А. Стриж, 
В. П. Костромина, Л. Б. Ярощук, А. С. Дорошенкова, 

З. И. Россоха, С. П. Кирьяченко

Резюме
Цель: определение прогностических критериев течения бронхи-

альной астмы (БА) у детей на основе анализа ген-факторного вза-

имодействия.

Материалы  и  методы: обследовано 163 ребенка с бронхиальной 

астмой в возрасте 3–17 лет: с тяжелой степенью БА – 38 детей 

(группа I), среднетяжелой – 69 (группа II), легкой – 56 (группа 

III). Группы были репрезентативны по полу и возрасту. 

Использовали общеклинические, инструментальные, антропо-

метрические, молекулярно-генетические методы исследований. 

Определяли полиморфизм генов системы детоксикации ксенобио-

тиков II фазы GSTM1, GSTT1, GSTP1 (A313G), эндотелиальной 

дисфункции и сосудистого тонуса AT2R1 (A1166G), NAT2 (C481T), 

NAT2 (G857A). Ген-факторное взаимодействие устанавливали 

между выявленными генотипами и наличием пассивного курения, 

уровнями интегральных индексов Кетле, Пушкарева, Кердо, функ-

циональных изменений.

Результаты: риск тяжелого течения БА у детей установ-

лен высоким при комбинации генотипа DD гена АСЕ и индекса 

Кетле > 16,84 или индекса функциональных изменений > 1,82, ин-

декса Пушкарева > 99,71, а также в случае сочетания делеци-

онного полиморфизма в гене GSTM1 или генотипа AT2R1 1166СС 

с неконтролируемым течением заболевания. Ценность последней 

прогностической модели была наименьшей (65,5 %).

Гетерозиготный вариант гена AT2R1 обусловливает среднетя-

желое течение астмы у детей. 

Выводы: Для прогнозирования течения БА у детей целесообразно 

проводить генетическое тестирование и определять полиморфизм 

генов. Подобное тестирование может выполняться в любой период 

жизни ребенка, особенно при появлении первых симптомов заболе-

вания или при подозрении на него. Эффективность возрастает при 

условии комплексного анализа результатов генетического тести-

рования, объективных данных и показателей функциональных изме-

нений, а также с учетом отдельных экзогенных факторов (курение 

в семье). Сочетанное использование объективных данных и показа-

телей функциональных изменений позволяет устанавливать инди-

видуальный риск и условия, при которых, в случае наличия небла-

гоприятного генотипа, реализуется тяжелое течение заболевания.

Ключевые  слова: дети, бронхиальная астма, факторы риска, 

гены.
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DETERMINATION OF GENE-FACTOR INTERACTIONS 

AS A PROGNOSTIC CRITERION OF RISK OF VARYING 

SEVERITY DEGREES OF ASTHMA IN CHILDREN

E. A. Rechkina, N. G. Horovenko, V. A. Strizh, 
V. P. Kostromina, L. B. Yaroshchuk, A. S. Doroshenkova, 

Z. I. Rossokha, S. P. Kiryachenko 

Summary
The aim: defining prognostic criteria of bronchial asthma by analyzing 

the gene-factor interactions in children.

Materials  and  methods: it surveyed 163 child with bronchial asthma 

(BA), 3–17 years old: with severe asthma – 38 children (group I), mod-

erate – 69 (Group II), light – 56 (group III). The groups were repre-

sentative by gender and age.

The clinical, instrumental, anthropometric, molecular genetic methods 

it was used. Polymorphisms in genes encoding Phase II xenobiotic detox-

ification enzymes GSTM1, GSTT1, GSTP1 (A313G) and cardiovascular 

tone genes AT2R1 (A1166G), NAT2 (C481T), NAT2 (G857A) has been 

determined. Gen-factor interaction established between the identified gen-

otypes and the presence of second-hand smoke, the levels of integrated 

Quetelet index, Pushkarev, Kerdo, functional changes.

Results: the risk of severe asthma in children is set high when the com-

bination of DD genotype of ACE gene and Quetelet index > 16,84 or func-

tional changes > 1,82, the Pushkarev index > 99,71, and in the case 

of a GSTM1 deletion polymorphism or genotype AT2R1 1166SS combi-

nation with uncontrolled disease. The value of the last prediction model 

was the lowest (65.5 %).

Heterozygous variant at AT2R1 gene causes moderate asthma in chil-

dren.

Conclusions: to carry out genetic testing and gene polymorphism in-

stall makes sense for predicting the course of asthma in children. This 

test can be performed at any time during the life of the child, especially 

when the first symptoms of the disease or suspected it.

Efficiency increases provided a comprehensive analysis of the results 

of genetic testing, objective and functional changes indicators, as well 

as the specific exogenous factors (smoking in the family). Combined use 

of objective and functional changes indicators of allows the individual 

risk and the conditions under which, in the event of an unfavorable gen-

otype, implemented severe disease.
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