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Ievads. Genetiskie markieri, to skaita viena nukleotida nomainas, ir aktuals pétijumu objekts
kriits veZa patogenéze. Lidz Sim ir plasi aprakstita augstas penetrances génu (BRCA1, BRCA2, PTEN,
TP53) variantu ietekme uz kriits véZa attistibu, kas izskaidro aptuveni 20% no visiem parmantota kriits
veZa gadijumiem. Pastav uzskats, ka tieSi zemas penetrances génu varianti un to alelu kombinacijas to
multiplikativa efekta del varetu izskaidrot atlikuSos krits véZa gadijumus. Divi no Sadiem zemas pene-
trances sekvencu variantiem ar potencialu nozimi kruts vézZa attistiba ir rs1436904 un rs9693444.

Darba merkis, materials un metodes. Noteikt zemas penetrances variantu rs9693444 un
rs1436904 ietekmi uz krits véZa attistibu un paciensu dzivildzi. Pacientu grupu veidoja 2530 kriits
véZa slimnieces vecuma no 24 lidz 95 gadiem (videjais vecums 59,77 + 12,46 gadi). Kontroles grupa
sastaveja no 731 praktiski veselas, brivpratigas asins donores vecuma no 19 lidz 92 gadiem (videjais
vecums 52,00 + 20,09 gadi) bez konstatétam onkologiskam slimibam pieteikSanas bridi. Rs9693444 un
rs1436904 genotipeSanu veica ar restrikcijas fragmentu garuma polimorfisma (RFLP) metodi. Datu
statistisko apstradi veica programma R ar versiju 3.1.0.

Rezultati. Sekvences variantu rs1436904 konstateja 1101 (48,61%) no 2265 kriuts véZa slim-
niecém un 313 (47,07%) no 665 kontroles grupas sievietem. Kriits véZa slimniecém noveroja mazaku
varbutibu but rs1436904 nese€jam neka veselam sievietem (heterozigotiem OR = 0,79; 95% TI 0,63-1;
homozigotiem OR = 0,62; 95% TI 0,45-0,87; p = 0,008), liecinot par protektivu efektu uz kriits véZza
attistibu. Sekvences variantu rs9693444 konstateja 982 (52,40%) no 1874 kruts véZa slimnieceém un
235 (44,17%) no 532 kontroles sievietem. H1 kvadrata testa rezultati liecina, ka krits véZa slimniecem
ir lielaka varbutiba but rs9693444 nesejam neka veselam sievietem (heterozigotiem OR = 1,39; 95% TI
1,11-1,75; homozigotiem OR = 1,51; 95% TI 1-2,34; p = 0,005). Nosakot abu sekvences variantu alelu
kombinaciju efektu uz krits veza risku, noveroja, ka rs9693444 wild type forma kopa ar rs1436904 aleli
statistiski ticami samazina risku saslimt ar kruts vezi (OR = 0,54; 95% TI 0,39-0,73; p = 0). Kruts
veza slimniecu dzivildzes datu analizes rezultati liecina, ka nav statistiski ticamu atSkiribu audzeja
specifiskas dzivildzes raditajos starp kriits véZa pacientém, kas ir rs1436904 vai rs9693444 nesgjas,
un pacientem ar wild type formu. Nosakot abu sekvences variantu alélu kombinacijas ietekmi uz
krits veZa slimniec¢u audzeja specifisko dzivildzi, pacientem ar rs9693444 aleli un rs1436904 wild
type formu noveroja sliktakus dzivildzes raditajus neka pacientem ar rs9693444 wild type formu un
rs1436904 aleli, taCu Sie dati nesasniedza statistisko ticamibu (p = 0,0877).

Secinajumi.

1. Sekvences variants rs9693444 sievietem palielina risku dzives laika saslimt ar krits vezi.

2. Sekvences variantam rs1436904 ir protektivs efekts uz kruts veZza attistibu.

3. Sekvences varianti rs9693444 un rs1436904 ir potenciali kruts veZa prognostiskie
biomarkieri.
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