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Резюме

 В Украине распространенность бронхиальной астмы (БА) среди 
детей колеблется от 5 до 22 %, ежегодно возрастает частота фатальных 
исходов БА. Известно, что БА имеет полигенную природу, а  начало ее 
манифестации и особенности клинического течения реализуются 
вследствие взаимодействия генетических факторов с факторами 
внешней среды. 

Цель исследования — разработать способ прогнозирования сте-
пени тяжести течения БА у детей путем определения генотипов по 
генам ферментов детоксикации ксенобиотиков второй фазы и сердеч-
но-сосудистого тонуса и установления особенностей взаимодействия 
между ними. 

Материал и методы. В исследование включили 107 детей, боль-
ных БА, в том числе у 29,9 % диагностировали тяжелую степень тече-
ния, у 51,4 % — среднетяжелую, а у 18,7 % — легкую. Все дети прохо-
дили полный комплекс обследования и получали лечение согласно 
официальным национальным и международным стандартам; допол-
нительно проводили  генетические исследования. 

Результаты. Установили характер взаимодействия между гено-
типами по генам GSTM1, GSTP1, AT2R1 и АСЕ. Определили, что при 
наличии комбинации генотипов AT2R1-1166CC и ACE-DD / или AT2R1-
1166CC и GSTМ1-делеция / или AT2R1-1166CC, ACE-DD и GSTМ1-
делеция прогнозируют тяжелую степень течения БА, а при выявлении 
комбинации генотипов GSTP1-AG и ACE-ID — среднетяжелую степень.

Выводы. Предложенный способ дает возможность в кратчайшие 
сроки определять риск тяжелого течения бронхиальной астмы, 
поскольку выполняется в течение 12 часов, а также позволяет свое-
временно оказывать детям квалифицированную и индивидуализиро-
ванную медицинскую помощь, которая в результате приведет к улуч-
шению структуры клинических форм бронхиальной астмы, снизит риск 
инвалидизации и фатального завершения болезни.
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Abstract

The prevalence of asthma among children in Ukraine ranges within 
5–22 %. Asthma mortality increases annually. Asthma is a multifactorial 
disease which is caused by genetic and environmental factors.

Aim. To develop a method for predicting of asthma severity in 
children by determining phase II xenobiotic detoxification enzyme 
genotypes and cardiovascular tone genes and their interactions.

Materials and methods. 107 children with varying severity of asthma 
were examined: 29,9% — severe, 51,4% — moderate, and 18,7% — mild. 
All children underwent complete examination and were treated according 
to official national and international standards. Genetic testing was also 
performed.

Results. The polymorphisms of GSTM1, GSTP1, AT2R1, АСЕ genes and 
characteristics of their interaction were determined. It was revealed that 
combinations AT2R1-1166CC and ACE-DD / or AT2R1-1166CC and GSTM1 
deletion / or AT2R1-1166CC, ACE- DD and GSTM1 deletion predicted 
severe asthma; while GSTP1-AG and ACE-ID combination — moderate 
asthma.

Conclusions. Current method allows to predict quickly a severe 
asthma in children. Its results become available in 12 hours and help to 
provide quality and timely care to children, improving asthma outcomes 
and reducing disability and mortality of the disease.
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Бронхіальна астма (БА) — це поширене та тяжке 
алергічне захворювання, яке впродовж багатьох років 
складає одну з найактуальніших проблем клінічної педіа-
трії. На БА страждає від 4 до 10 % населення земної кулі, 
а серед дітей число хворих на БА сягає 10–15 % [11, 5]. В 
Україні, за даними уніфікованих досліджень ISAAC 

(International Study of Asthma and Allergies in Childhood), 
поширеність БА серед дітей коливається від 5 до 22 % [7].

Особливо невтішним за останні роки є зростання 
частоти фатальних наслідків БА, у тому числі серед дітей. 
Групу ризику щодо несприятливого прогнозу становлять 
переважно хворі на тяжкі форми захворювання [3, 8].

Відомо, що початок маніфестації БА та особливості її 
клінічного прояву реалізуються внаслідок взаємодії 
генетичних факторів із чинниками зовнішнього середо-


