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Genétiskie riska faktori pacientiem ar vénu slimibam
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Ievads. Eiropa veiktie epidemiologiskie pétijumi liecina, ka hroniska vénu mazspéja (HVM) ar
virspusejo venu mazspeju (VVM) populacija ir sastopama 46% sievieSu un 40% virieSu [Evans, et al.,
1999; Rabe, et al., 2003; Carpentier, et al., 2004], no kuriem 1% attistas trofiskas ¢tilas [Dale, et al., 1983].
Dzilo venu tromboZu (DVT) epidemiologiskie petijumi liecina, ka Eiropa incidence ir 160 / 100 000
iedzivotaju, bet tada fatala komplikacija ka plauSu embolija - 60 / 100 000 iedzivotaju [Krievins, et al.,
2012]. Pec literatiras datiem ir genétiska predispozicija saslimst ar HVM un DVT un ir atrastas F5, F2,
SELE, SERPINCI, FGG, CYP4V2, F11, GP6 géenu SNP (single nucleotide polymorphism) [Li, et al., 2009;
El-Galaly, et al., 2012].

Darba merkis. Izpetit F5, F2, SELE, SERPINCI1, FGG, CYP4V2, F11, GP6 génu SNP pacientiem ar
HVM, DVT.

Materials un metodes. Analizéti 70 pacientu (39 ar HVM, 31 ar DVT) dati un genotipeSanai
izveleti astoni génu varianti (F5, F2, SELE, SERPINCI, FGG, CYP4VZ2, F11, GP6). DNS no ievaktajiem
pacientu asins paraugiem izolets, izmantojot fenola / hloroforma ekstrakcijas metodi. DNS atSkaidits
PCR plates ar gala tilpumu 28 ng katra bedrite. GenotipéSanai izmantotas Applied Biosystems TagMan
SNP genotipeSanas zondes (C_11975332_10 priekS rs5361, C_11503414_10 priekS rs2066865,
C_16180170_20 priekS rs2227589, C_8717873_10 priekS rs1613662, C_25990131_20 prieks
rs13146272, C_3230038_10 prieks rs2289252, C_11975250_10 prieks rs6025, C_8726802_20 prieks
rs1799963) péc razotaja protokola. Kontrolgrupa izveleti 235 individi (110 virieSi un 125 sievietes, vide-
jais vecums - 53,1 # 14,1 gadi, kermena masas indekss - 28,12 + 4,96) no Latvijas ledzivotaju genoma
datubazes. Kontrolgrupa netika ieklauti individi ar diagnozem I11-199 (atbilstoSi ICD10). Statistiska
analize veikta datorprogramma Plink 1.07. Novirzes no Hardija-Veinberga vienadojuma aprékinatas ar
Plink programma ieklauto algoritmu. Logistiskas regresijas analize lietots aditivais parmantojamibas
modelis, kas korigéts péc dzimuma, vecuma un kermena masas indeksa. Visi genotipétie polimorfismi
atbilda Hardija-Veinberga vienadojumam, un pirmreizejas SNP genotipeSanas efektivitate bija > 98,8%.

Rezultati. No 70 pacientiem HVM bieZak bija sievietem - 33 (85%) gadijumos, virieSiem - 6 (15%)
gadijumos, vecums - 50 £ 16 gadi. DVT - 17 (57%) sievietes un 14 (45%) virieSi, vecums 59 + 16 gadi.
BMI bija augstaks kontrolgrupas un DVT grupas pacientiem. Analizejot genu SNP, netika atrasta
statistiski butiska saistiba ar HVM. Biitiska saistiba tika konstatéta rs6025 F5 gena polimorfismam ar
DVT (p = 0,023), un butiskums saglabajas ari pec permutaciju testa (p = 0,036) un Bonferroni korekcijas
(p = 0,049). Analizejot atseviSki pacientus ar trofiskajam culam (9 pacienti), statistiski biitisku saistibu
uzradija rs2289252 F11 (p = 0,071), tomér maza paraugu skaita de] SI asociacija zaudéja butiskumu
péc permutacijas un Bonferroni testa. Salidzinot alelu frekvences pacientu grupas un kontrolgrupa, bija
vérojama tendence, ka bieZak analizetas F2, FGG, FI11 un GP6 géenu aleles sastopamas DVT gadijumos,
savukart HVM pacientiem, salidzinot ar kontrolgrupu, biezak bija sastopamas genu F5, CYP4V2, F11 un
GPé6 aleles, tomer §is tendences nebija statistiski buitiskas.

Secinajumi.

1. HVM bieZak attistas sievietem.

2. Pacientiem ar DVT statistiski butiska saistiba tika konstatéta ar rs6025 F5 géna polimorfismu.

3. Lai iegtitu butiskakus datus, pétijuma japalielina analiz€jamo pacientu skaits un japaplaSina
genétiskie petijumi ar citiem batiskiem slimibas parametriem: antifosfolipidu antivielam,
recidiviem.
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