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MOLECULAR GENETIC ANALYSIS OF hOGG1 and ADPRT POLYMORPHISM AMONG 
INDIGENOUS AND MIGRANT POPULATIONS OF THE KEMEROVO REGION 

V. I. Minina, V. G. Druzhinin, A. N. Glushkov, A. A. Timopheeva, A. V. Larionov 
 

Проведено исследование полиморфизма генов hOGG1Ser326Cys и ADPRT Val762Ala в выборках предста-
вителей двух этносов, проживающих в Таштагольском районе Кемеровской области (шорцы, русские). Часто-
та встречаемости минорных аллелей: hOGG1 Cys и ADPRT Ala в группе шорцев соответствуют данным, полу-
ченным для монголоидов (в различных популяциях мира) и статистически значимо превышает встречаемость 
этих аллелей в группе русских Кемеровской области. Эти данные свидетельствует о большом удельном весе 
монголоидного компонента в генофонде коренного малочисленного народа Сибири – шорцев. 

Gene polymorphism hOGG1Ser326Cys and ADPRT Val762Ala in two ethnic groups of the Kemerovo region 
(Shors, Russian) has been studied. The frequency of minor alleles: hOGG1 Cys and ADPRT Ala group Shors 
corresponds to data obtained for Mongoloid (in various world populations) and significantly higher than the 
incidence of these alleles in a group of Russian Kemerovo region. These data indicate a high specific weight of the 
Mongoloid component in the genome of the indigenous people of Siberia – Shor. 
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В настоящее время динамично развиваются мо-

лекулярно-генетические методы, позволяющие вы-
явить этнические различия на молекулярном уровне. 
Индивидуальный набор полиморфных вариантов 
генов способен оказывать существенное влияние на 
адаптационные возможности организма. В этой свя-
зи активно изучается вклад генов репарации ДНК, в 
частности, его роль в формировании индивидуаль-
ной чувствительности генома к повреждающим му-
тагенным воздействиям. В настоящее время извест-
но более 150 генов, принимающих участие в раз-
личных путях репарации [15]. Считается, что боль-
шинство повреждений ДНК удаляется белками экс-
цизионной репарации оснований (base excision 
repair, BER). Среди генов, кодирующих ферменты 
BER, особое внимание привлекают hOGG1 и 
ADPRT.  

Ген hOGG1 (human 8-oxoguanine DNA 
glycosylase) кодирует ключевой фермент BER, уда-
ляющий из ДНК остатки 8-оксогуанина, образую-
щегося под действием активных форм кислорода. 
Один из полиморфизмов гена hOGG1, приводящий 
к замене Ser на Cys в 326 положении, ассоциирован 
со сниженной активностью фермента 8-оксогуанин-
ДНК-гликозилазы [5]. Ген ADPRT (adenosine 
diphosphate ribosyl transferase) кодирует ассоцииро-
ванный с хроматином фермент поли-АДФ-
рибозилполимеразу (PARP). Данный фермент во-
влечён в реакции репарации ДНК, поврежденной 
химическими мутагенами, активными формами ки-
слорода и ионизирующей радиацией. Аллель гена 
ADPRT, который несет трансверсию Т→С в 40 676 
положении, приводящую к аминокислотной замене 
Val762Ala в кодируемом белке ассоциирован с по-
ниженной способностью связывать XRCC1 и другие 
белки репарации, сниженной функциональной ак-
тивностью фермента [8]. 

В связи с этим целью исследования стал анализ 
полиморфизма генов репарации ДНК у представи-
телей коренного (шорцы) и пришлого населения 
(русские) Кемеровской области, а также сопостав-
ление полученных частот аллелей и генотипов с 
данными мировой литературы. 
 

Материалы и методы 
Исследуемая выборка включала 253 человека 

(117 мальчиков и 136 девочек, средний возраст 
13.2±0.24 года). Среди них: шорцев – 141 человек, 
русских – 112 человек (из них 51 человек проживает 
в школе-интернате г. Таштагола Кемеровской об-
ласти, 29 человек проживают в с. Красное Ленинск-
Кузнецкого района и 32 – в с. Пача Яшкинского 
района Кемеровской области).  

Шорцы – тюркоязычный народ, имеющий офи-
циальный статус «коренного малочисленного наро-
да Севера». Основная территория расселения шор-
цев – Горная Шория – бассейн среднего течения  
р. Томи и ее притоков – Кондомы и Мрассу. В отли-
чие от шорцев (коренное население), русские могут 
рассматриваться как пришлое население Сибири, 
как представители белой расы (европеоиды). На ка-
ждого обследуемого ребенка был оформлен прото-
кол информированного согласия, подписанный ро-
дителями либо лицами, осуществляющими опеку 
над несовершеннолетними. 

Для выполнения молекулярно-генетических ис-
следований забирали венозную кровь на антикоагу-
лянты (0,25 мМ ЭДТА-Na) с последующим получе-
нием лейковзвеси. Выделение ДНК из этого биоло-
гического материала проводили методом фенол-
хлороформной экстракции [10]. Образцы ДНК рас-
творяли в 10 mM Tris/1 EDTA, pH 8.0 и хранили при 
– 20o C.  
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Для типирования полиморфизмов генов 
hOGG1Ser326Cys и ADPRT Val762Ala использовали 
коммерческую тест-систему «SNP-express» (НПФ 
«Литех», г. Москва). ПЦР проводили на амплифика-
торах ТЕРЦИК (НПФ «ДНК-Технология», Россия) 
по программе, рекомендованной производителем 
набора. Амплифицированные фрагменты ДНК раз-
деляли электрофоретически в горизонтальном 3 % 
агарозном геле. После окончания электрофореза 
гель окрашивали раствором бромистого этидия и 
визуализировали в проходящем ультрафиолетовом 
свете на трансиллюминаторе.  

Статистический анализ первичных данных осу-
ществляли средствами STATISTICA for WINDOWS 
v.6. Оценку достоверности различий в распределе-
нии полиморфных вариантов проводили стандарт-

ным методом χ2 с поправкой Йетса на непрерыв-
ность. Оценку соответствия распределений поли-
морфных вариантов равновесию Харди-Вайнберга 
осуществляли с использованием интернет-ресурса: 
http:// www.genes.org.uk/software/hardy-weinberg. 
shtml [9]. 

 
Результаты и обсуждение 
В изученных выборках детей распределения 

частот аллелей и генотипов изученных полиморф-
ных маркеров не имели отклонений от равновесия 
Харди-Вайнберга. Полученные в результате прове-
денного исследования значения частот аллелей и ге-
нотипов у шорцев и русских в сравнении с данными 
литературы представлены в таблицах 1 и 2. 

Таблица 1 
Полиморфизм генa hOGG1 Ser326Cys в различных этнических группах 

 

Объем 
выборки 

Генотип 
n (%) 

Частота 
минорного 
аллеля Группа 

Источ-
ник 

Ser/Ser Ser/Cys Cys/Cys q (Cys) 
N=134 37( 27,61)* 73(54,48)* 24(17,91)* 0,45 Шорцы КО СД 
N=99 56(56,57)# 37 (37,37)# 6(6,06)# 0,25 Русские КО СД 
N=159 98(61,63) 53(33,33) 8(5,03) 0,22 Европеоиды (Гаваи) [6] 
N=242 154(63,64) 75(30,99) 13(5,37) 0,21 Европеоиды (Чехия) [12] 
N=386 194(50,26) 117(30,31) 75(19,43) 0,36 Европеоиды (Норвегия) [13] 
N=248 141(56,85) 96(38,71) 11(4,44) 0,39 Европеоиды (Ирландия) [3] 
N=150 50(33,33) 74(49,33) 26(17,33) 0,42 Японцы (Гаваи) [6] 
N=96 29(30,21) 48(50,00) 19(19,79) 0,45 Коренные гавайцы [6] 
N=197 85(32) 117(54,3) 75(13,7) 0,41 Монголоиды (Япония) [11] 
N=479 184(38,4) 216(45,1) 79 (16,5) 0,39 Китайцы Хань [4] 

 
Примечание. Здесь и далее: КО – Кемеровская область; СД – собственные данные; 

*p < 0,05 в сравнении с аналогичными генотипами у русских КО и европеоидами Чехии, Ирландии, о. Гаваи; 
#p < 0,05 в сравнении с аналогичными генотипами у шорцев КО, китайцев, японцев, гавайцев. 
 

Таблица 2 
Полиморфизм генa ADPRT Val762Ala в различных этнических группах 

 

Объем 
выборки 

Генотип 
(%) 

Частота 
минорно-
го аллеля Популяция 

Источ-
ник 

Val/Val Val/Ala Ala/Ala q (Ala) 
N=141 40(28,37)* 71(50,35) 30(21,28)* 0,47 Шорцы КО СД 
N=112 60(53,57)# 44(39,29) 8 (7,14)# 0,22 Русские КО СД 
N=603 413(68,50) 173(28,70) 17(2,80) 0,17 Европеоиды (США) [7] 
N=427 313(73,3) 107(25,01) 7(1,63) 0,14 Европеоиды (Мексика) [8] 
N=449 299 (66,6) 140 (31,2) 10 (2,2) 0,18 Европеоиды (Нидерланды) [2] 
N=1000 359(35,90) 504(50,40) 137(13,70) 0,39 Монголоиды (Китайцы)  [13] 
N=479 168(35,1) 230(48) 81(16,9) 0,41 Монголоиды (Китайцы Хань) [4] 

 
Примечание. *p < 0,05 в сравнении с аналогичными генотипами у русских КО, европеоидов США, Мек-

сики, Нидерландов и китайцев [12], 
# p < 0,01 в сравнении с аналогичными генотипами у шорцев КО, европеоидов США, Нидерландов и Мек-
сики. 

Частоты генотипов hOGG1 в группе шорцев со-
гласуются с данными, полученными для монголои-
дов (например японцев, китайцев, гавайцев), а час-
тоты в группе русских сопоставимы с данными, по-

лученными для представителей белой расы (евро-
пеоиды). При сравнении представителей коренного 
(шорцы) и пришлого (русские) населения Кемеров-
ской области были выявлены статистически значи-
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мые отличия частоты встречаемости генотипов 
hOGG1 Ser/Ser (χ2 = 18,71; р = 0,00001), Ser/Cys (χ2  = 
6,01; р = 0,01), Cys/Cys (χ2 = 6,11; р = 0,013). Аллель 
hOGG1 Cys в 1,8 раза чаще встречается в группе 
шорцев, чем в группе русских (χ2 = 19,58;  
p = 0,00001).  

Распределение генотипов ADPRT в группе рус-
ских КО отличается от данных по частотам геноти-
пов, полученных для групп европеоидов США, 
Мексики, Нидерландов. У русских КО повышена 
частота минорного аллеля Ala – 7,14 %, тогда как в 
группах сравнения она составила 2,80; 1,63 и 2,2 %. 
Требуется дополнительное увеличение объема вы-
борки с тем, чтобы выяснить, не являются ли дан-
ные отличия статистическим артефактом. В группе 
шорцев КО наблюдается сходство распределения 
генотипов ADPRT с группой китайцев Хань и стати-
стически значимое отличие от распределений в 
группах европеоидов США, Мексики, Нидерландов 
и китайцев [13]. При сравнении представителей ко-
ренного (шорцы) и пришлого (русские) населения 
Кемеровской области были выявлены статистически 
значимые отличия частоты встречаемости генотипов 
ADPRT Val/Val (χ2 = 15,55; р = 0,0001) и Ala/Ala  
(χ2 = 8,69; р = 0,003). Аллель ADPRT Ala в группе 
шорцев встречался в 1,7 раза чаще, чем в группе 
русских (χ2 = 19,72; p = 0,00001). 

Повышенная частота встречаемости минорных 
аллелей генов hOGG1 и ADPRT в группе шорцев, по 
сравнению с русскими, может быть вызвана боль-
шим удельным весом монголоидного компонента в 
этногенезе шорцев [1].  

Полученные результаты о существовании ме-
жэтнических отличий полиморфизма генов репара-
ции ДНК у жителей Кузбасского промышленного 
региона могут иметь важное значение при проведе-
нии ассоциативных исследований. Например, при 
выявлении генов предрасположенности к различ-
ным мультифакториальным заболеваниям или к на-
следственно обусловленной чувствительности к 
действию мутагенов. 

Работа поддержана государственным контрак-
том ФЦП «Исследования и разработки по приори-
тетным направлениям развития научно-технологи-
ческого комплекса России на 2007 – 2012 годы»  
№ 16.512.11.2062; грантом РФФИ, 10-04-00497-а. 
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