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Резюме 
Актуальность: Рак желудка (РЖ) является одним из тяжелейших заболеваний, занимающего 
лидирующие позиции среди причин смерти от злокачественных новообразований в мире. В 
Республике Башкортостан (РБ) также зарегистрированы высокие показатели заболеваемости 
и смертности по злокачественным новообразованиям желудка. К одному из основных генов, 
обуславливающих высокий риск предрасположенности к данной патологии, относится ген 
CDH1. Цель исследования: Поиск изменений последовательности нуклеотидов в гене CDH1 
у больных раком желудка из Республики Башкортостан. Материалы и методы: Материалом 
для исследования послужили образцы ДНК больных РЖ и здоровых доноров, проживающих 
в РБ. Геномную ДНК выделяли из лимфоцитов периферической крови методом фенольно-
хлороформной экстракции. Амплификацию проводили с использованием специфичных прай-
меров, фланкирующих изучаемый экзон. Исследование экзонов на наличие изменений нук-
леотидной последовательности проводили методами SSCP и HRM. Для верификации молеку-
лярно-генетических изменений использовали метод секвенирования по Сэнгеру. Результаты: 
В 11-ом экзоне гена CDH1 выявлен генетический вариант rs35741240 (c.1680G>C, p.Thr560=). 
Среди больных выявлено 4 пациента – носителя аллеля С в гетерозиготном состоянии (1,33%), 
частота встречаемости генотипа GC среди здоровых лиц составила 0,67% (2 человека).  

и генетики Уфимского научного центра Российской академии наук,

пр-т. Октября, д. 71, г. Уфа, 450054, Российская Федерация
3 Государственное автономное учреждение здравоохранения Республиканский клинический 

онкологический диспансер,
пр-т Октября, д. 73/1, г. Уфа, 450054, Российская Федерация

4 Федеральное государственное бюджетное образовательное учреждение высшего 
образования «Башкирский государственный медицинский университет»,

ул. Ленина, д. 3, г. Уфа, 450008, Российская Федерация
Автор для переписки: А.Х. Нургалиева (alfiyakh83@gmail.com)



 
Оригинальная статья 
Original article 
 

Научные результаты биомедицинских исследований. 2023;9(1):39-52 
Research Results in Biomedicine. 2023:9(1):39-52 40 

 
В 12-ом экзоне гена CDH1 также обнаружен редкий полиморфный локус rs33969373 
(c.1896C>T, p.His571=). Вариант выявлен также в гетерозиготном состоянии, частота генотипа 
СТ в группе больных составила 1,00% (3 человека), среди контроля – 0,33% (1 человек). В 14 
экзоне гена CDH1 выявлен синонимичный полиморфный локус rs33964119 (c.2253C>T, 
p.Asn751=). Показано, что данный вариант в гетерозиготном состоянии встречается у 24 па-
циентов (8,00%), а среди здоровых лиц частота генотипа CT составила 5,33% (16 человек). 
Статистически значимых различий в распределении частот аллелей и генотипов выявленных 
локусов между группами больных и контроля не выявлено (p>0,05). Заключение: Нами обна-
ружены ранее известные синонимичные изменения нуклеотидной последовательности в экзо-
нах 11, 12 и 14 гена CDH1 (rs35741240, rs33969373, rs33964119, соответственно). Ни одно из 
выявленных изменений не является патогенным. 
Ключевые слова: рак желудка; ген CDH1; генетический вариант; поиск изменений нуклео-
тидной последовательности; секвенирование 
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Abstract 
Background: Gastric cancer (GC) is one of the most serious diseases, occupying a leading position 
among the causes of death from malignant neoplasms in the world. The Republic of Bashkortostan 
(RB) also has high rates of morbidity and mortality due to malignant neoplasms of the stomach. One 
of the main genes that determine a high risk of predisposition to this pathology is the CDH1 gene. 
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The aim of the study: Search for changes in the nucleotide sequence in the CDH1 gene in patients 
with gastric cancer from the Republic of Bashkortostan. Materials and methods: The material for 
the study was DNA samples of gastric cancer patients and healthy donors living in the RB. Genomic 
DNA was isolated from peripheral blood lymphocytes by phenol-chloroform extraction. Amplifica-
tion was performed using specific primers flanking the studied exon. The study of exons for the pres-
ence of changes in the nucleotide sequence was carried out using the SSCP and HRM methods. To 
verify molecular genetic changes, the Sanger sequencing method was used. Results: The genetic 
variant rs35741240 (c.1680G>C, p.Thr560=) was found in the 11th exon of the CDH1 gene. Four 
patients (1.33%) were found to be heterozygous C allele carriers among patients; the incidence of GC 
genotype among healthy individuals was 0.67% (2 patients). A rare polymorphic locus rs33969373 
(c.1896C>T, p.His571=) was also found in the 12th exon of the CDH1 gene. The variant was also 
detected in the heterozygous state, the frequency of the CT genotype in the group of patients was 
1.00% (3 patients), among the control – 0.33% (1 patients). In exon 14 of the CDH1 gene, a synony-
mous polymorphic locus rs33964119 (c.2253C>T, p.Asn751=) was found. It was shown that this 
variant in the heterozygous state occurs in 24 patients (8.00%), and among healthy individuals the 
frequency of the CT genotype was 5.33% (16 patients). Pairwise comparison of the frequencies of 
alleles and genotypes of the identified loci between the groups of patients and controls revealed no 
statistically significant differences (p>0.05). Conclusion: As a result of the study, we found previ-
ously known changes in the nucleotide sequence in exons 11, 12 and 14 of the CDH1 gene 
(rs35741240, rs33969373 and rs33964119). None of the identified changes is pathogenic. 
Keywords: gastric cancer; CDH1 gene; genetic variant; search for changes in nucleotide sequence; 
sequencing 
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Введение. Злокачественные ново-
образования – это одна из опаснейшей 
угроз для здоровья и жизни людей во всем 
мире. Поиск причин возникновения рака, 
новых способов его профилактики, ранней 
диагностики и терапии является 
приоритетной задачей для современного 
общества.  

Рак желудка (РЖ) – тяжелое онколо-
гическое заболевание. Распространенность 
злокачественных новообразований же-
лудка в России в 2020 г. составила 94,8 слу-
чаев на 100000 населения. Летальность 
больных в течение года с момента установ-
ления диагноза «рак желудка» составила 
44,5% и заняла 3 место в структуре онкоза-
болеваний. Согласно эпидемиологическим 
исследованиям, в Республике Башкорто-
стан (РБ) также регистрируются высокие 
показатели по заболеваемости и смертно-
сти от РЖ [1]. Пятилетняя выживаемость 

для пациентов с РЖ при диагностировании 
заболевания на 3-4 стадиях составляет не 
более 50% [2].  

Известны ряд генов, таких как CDH1, 
MLH1, MSH2, STK11, PT53, наследуемые па-
тогенные варианты которых с высокой до-
лью вероятности (1-70%) могут приводить к 
развитию опухолей желудка у их носителей. 
При этом показано, что именно мутации в 
гене CDH1 ассоциированы с самым высо-
ким риском развития собственно наслед-
ственного диффузного рака желудка 
(HDGC), характеризующегося развитием 
диффузного перстневидно-клеточного рака 
желудка в раннем возрасте [3, 4]. Ген CDH1 
кодирует E-кадгерин, трансмембранный 
гликопротеин типа I, обеспечивающий меж-
клеточную адгезию в эпителиальных тканях 
млекопитающих. Патогенные варианты гена 
E-кадгерин часто способствует нарушению 



Оригинальная статья 
Original article 

Научные результаты биомедицинских исследований. 2023;9(1):39-52 
Research Results in Biomedicine. 2023:9(1):39-52 42 

межклеточной адгезии, увеличению мигра-
ционного и инвазивного потенциала эпите-
лиальных клеток, наблюдаемых при харак-
терных опухолях желудка [5].  

Впервые мутации в гене CDH1 были 
выявлены в соматических клетках при РЖ 
диффузного типа, но при этом не были об-
наружены при опухолях желудка интести-
нального типа. Показано, что мутации заро-
дышевой линии CDH1 присутствуют у 25% 
пациентов с HDGC и наследуются по ауто-
сомно-доминантному типу. Соматические 
мутации CDH1 могут быть у 50% пациен-
тов со спорадической диффузной карцино-
мой желудка (SDGC), а эпигенетическая 
инактивация гена CDH1 обнаруживается 
при разных типах опухолей [6-9]. 

В России 2020 году опубликованы ре-
зультаты исследования таргетного секвени-
рования ряда генов в образцах ДНК опу-
холи желудка. Ученые установили положи-
тельную взаимосвязь соматических мута-
ций гена CDH1 с отдаленными метастазами 
и перстневидно-клеточным РЖ. Кроме 
того, была описана связь патогенных вари-
антов данного гена с диффузным типом 
опухоли желудка [10]. 

Однако среди различных типов опу-
холей РЖ выявлены противоречивые ре-
зультаты. Данные, полученные учеными из 
Кореи, показывают, что отсутствует досто-
верная связь между герминальной мута-
цией p.V832M гена CDH1 и гистологиче-
ским типом новообразования желудка [11]. 
Исследование, проведенное в Испании, по-
казало значимую ассоциацию высокого 
уровня экспрессии гена CDH1 и интести-
нального типа РЖ [12]. 

Рак желудка, как и другие онкологи-
ческие заболевания, характеризуется по-
пуляционно-генетической гетерогенно-
стью. Для понимания вклада гена CDH1 в 
формировании наследственной предрас-
положенности к раку желудка важным и 
актуальным представляется анализ нук-
леотидной структуры данного гена в вы-
борках различных этнических групп. Вы-
явление специфических герминальных ге-
нетических вариантов позволит понять 

важность использования их для превен-
тивной диагностики РЖ. 

Цель исследования. Поиск измене-
ний последовательности нуклеотидов гена 
CDH1 у пациентов с раком желудка из Рес-
публики Башкортостан. 

Материал и методы исследования. 
В качестве материала для исследования ис-
пользованы образцы ДНК больных РЖ и 
здоровых доноров в возрасте от 30 до  
80 лет, жителей РБ. Выборка больных со-
стояла из 300 человек с установленным 
клинически диагнозом «рак желудка», 
находящихся на лечении в ГАУЗ «Респуб-
ликанский клинический онкологический 
диспансер» г. Уфа. Диагноз поставлен на 
основании данных клинического и гистоло-
гического обследования. Распределение со-
гласно этнической принадлежности среди 
пациентов с РЖ было следующим: 130 рус-
ских, 141 татар, 29 башкир. Контрольная 
группа состояла из 300 респондентов без 
признаков заболеваний желудочно-кишеч-
ного тракта, соответствующие по распреде-
лению этнической принадлежности (143 
русских, 129 татар, 28 башкир) группе боль-
ных. Распределение респондентов по полу 
было следующим: среди больных – 163 
мужчины и 137 женщин, среди контроля – 
150 мужчин и 150 женщин. В зависимости 
от гистологического описания, степени 
дифференцировки опухоли, пациенты с РЖ 
были разделены по подгруппам: высоко- и 
умереннодифференцированный РЖ (137 
пациентов), низкодифференцированный и 
недифференцированный РЖ (163 паци-
ента). 

Испытуемые заполнили анкеты, 
включающие данные об этнической при-
надлежности, год рождения, статус куре-
ния, тип питания, наличие у близких род-
ственников отягощенности по РЖ или дру-
гим онкологическим заболеваниям. 

ДНК была выделена из лимфоцитов 
периферической крови методом фенольно-
хлороформной экстракции, полимеразная 
цепная реакция синтеза ДНК проводилась 
на приборе «GeneAmp PCR System 2720» 
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(«Applied Biosystems», США). Каждый эк-
зон амплифицировали с помощью специ-
фичных праймеров, описанных ранее 
Valente A.L. с соавт [13]. Скрининг на нали-
чие изменений последовательности нуклео-
тидов в гене CDH1 в исследуемых образцах 
проводили методами SSCP-анализа (SSCP – 
single strand conformation polymorphism) и 
HRM-анализа (High resolution melting 
analysis) на приборе CFX96 Touch™ Real-
Time PCR Detection System (США) с ис-
пользованием красителя Eva Green (Biotium 
Inc, Hayward, CA). Верификацию выявлен-
ных изменений подвижности однонитевой 
ДНК и/или температуры плавления выпол-

няли с помощью секвенирования по Сэн-
геру на автоматическом секвенаторе 
Genetic Analyzer 3500 Аppliеd Biosystеms 
(США). Полученные хроматограммы ана-
лизировали с использованием программ-
ного обеспечения SnapGene Viewer. 

Анализ частоты встречаемости гене-
тических вариантов в контрольной группе 
проводили методом аллель-специфичной 
ПЦР. Список исследованных локусов и по-
следовательности специфичных олигонук-
леотидных праймеров представлены в таб-
лице 1 (Табл. 1). ПЦР-продукты разделяли 
с помощью электрофореза в 7% полиакри-
ламидном геле. 

Таблица 1 
Последовательности праймеров для аллель-специфичной ПЦР  

исследованных генетических вариантов 
Table 1 

Primer sequences for allele-specific PCR of the studied genetic variants 
Генетический вариант Последовательность праймера 

rs35741240 
F1:5'GCACGTGAAGAACAGCACG3' 
F2:5'GCACGTGAAGAACAGCACC3' 
R:5'GAACTAGCTAGGAGGTCGAG3' 

rs33969373 
F1:5'CACAGCAGAACTAACACACG3' 
F2:5'CACAGCAGAACTAACACATG3' 
R:5'GAAGGGAAGCATGGCAGTTGG3' 

rs33964119 
F1:5'GATGACACCCGGGACAACG3' 
F2:5'GATGACACCCGGGACAATG3' 

R:5'CTTACTAATCATTGCTTCTTCC3' 
 

Статистическую обработку результа-
тов исследования выполняли с использова-
нием MS Office Excel. При сравнении ча-
стот аллелей и генотипов между разными 
группами применяли критерий χ2 для таб-
лиц сопряженности 2 × 2 с поправкой 
Йейтса. 

Результаты и их обсуждение. Ген 
CDH1 является основным геном-кандида-
том РЖ. Изучение генетических вариантов 
данного гена в различных популяциях явля-
ется актуальной задачей. Проведенный 
нами поиск различий нуклеотидной после-
довательности в данном гене выявил у 
больных РЖ и здоровых индивидов из Рес-
публики Башкортостан варианты в 11-ом, 
12-ом и 14-ом экзонах. 

HRM-анализ образцов ДНК больных 
РЖ 11-го и 12-го экзонов гена CDH1 вы-

явил по 4 и 3 образца, соответственно, с раз-
личиями в температуре плавления, в 14-ом 
экзоне изменения были найдены у 25 паци-
ентов. Плавление и SSCP-анализ образцов в 
остальных экзонах не показало каких-либо 
видимых отличий в уровнях флуоресцен-
ции и/или изменении подвижности однони-
тевой ДНК. Последующий анализ секвени-
рования по Сэнгеру образцов с измененным 
профилем плавления в 11-ом, 12-ом и 14-ом 
экзонах гена исследованного гена подтвер-
дил наличие изменений в нуклеотидной по-
следовательности описываемых кодирую-
щих областей.  

При исследовании экзона 11 гена 
CDH1 у четырех пациентов обнаружен ред-
кий синонимичный полиморфный локус 
rs35741240 (c.1680G>C; p.Thr560=) (Рис. 1).  
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Рис. 1. Фрагмент хроматограммы экзона 11 гена CDH1: а) образец с генотипом GC;  

б) образец c генотипом GG. 
Fig. 1. Fragment of chromatogram of exon 11of the CDH1 gene: a) a sample with genotype GC; 

 b) a sample with genotype GG. 
 
 

Среди больных РЖ носителями ал-
леля C в гетерозиготном состоянии вари-
анта c.1680G>C являлись 4 человека С 
(1,33%), два их них русской этнической 
принадлежности и два татарской. По дан-
ным гистологического исследования два 
пациента характеризовались перстневидно-
клеточным РЖ, один – низкодифференци-
рованной аденокарциномой и еще один – 
умереннодифференцированным плоско-
клеточным раком. Данный полиморфный 
локус ранее был описан рядом исследовате-
лей. В 2017 году опубликованы результаты 
работы, проведенной учеными из Новой Зе-
ландии, которые провели анализ нуклео-
тидной последовательности гена CDH1 у 94 
пациентов с РЖ и 200 здоровых доноров из 
числа населения Маори, выявили поли-
морфный локус rs35741240. Два представи-
теля контрольной группы являлись носите-
лями гетерозиготного по данному измене-
нию генотипа GC, при этом носителей аль-
тернативного аллеля C среди больных РЖ 
выявлено не было [14]. Bustos-Carpinteyro 
A.R. с коллегами в 2019 году при поиске со-
матических мутаций в гене CDH1 у пациен-
тов с диффузным и смешанным спорадиче-

ским РЖ из Мексики обнаружили и под-
твердили 13 соматических генетических ва-
риантов. Среди прочих изменений авторы 
выявили у пациента с диффузным РЖ поли-
морфный локус rs35741240, также отметив, 
что он не является патогенным, поскольку 
не приводит к замене кодируемой амино-
кислоты [15]. 

Нами было также проведено геноти-
пирование выявленного изменения в 
группе здоровых доноров и выявлены 2 че-
ловека (0,67%) с генотипом GC полиморф-
ного локуса rs35741240.  

При исследовании нуклеотидной по-
следовательности 12-го экзона гена CDH1 
также обнаружен редко встречающийся ра-
нее известный синонимичный полиморф-
ный локус rs33969373 (c.1896C>T; 
p.His571=) (Рис. 2). 

Частота гетерозиготного генотипа СТ 
полиморфного локуса rs33969373 в группе 
больных составила 1,00%, встретившись у 
3 человек: одного русского и двух татар. 
Гистологическое исследование показало у 
двух больных умеренно дифференцирован-
ный рак желудка, у одного – низкодиффе-
ренцированную аденокарциному.   
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Рис. 2. Фрагмент хроматограммы экзона 12 гена CDH1: а) образец с генотипом CT;  
б) образец c генотипом CC. 

Fig. 2. Chromatogram fragment of exon 12 of the CDH1 gene: a) a sample with genotype CT; 
b) a sample with genotype CC.

В работе 2010 года у больных с 
наследственным диффузным РЖ из 
Польши описаны несколько «молчащих» 
мутаций, среди которых у 56 индивидов вы-
явлен часто встречающийся генетический 
вариант c.2076T>C и у двух человек – ред-
кие полиморфные локусы, c.2253C>T, 
c.1896C>T, c.2634C>T [16]. Описание дан-
ного локуса также имеется в упомянутой 
ранее работе Hakkaart C., где показано, что 
rs33969373 встречается у одного пациента с 
РЖ у двух здоровых доноров Новой Зелад-
нии [14]. Ученые из Бразилии в 2019 году 
опубликовали данные о наличии данной од-
нонуклеотидной замены c.1896 C>T  

у больных РЖ, классифицируя ее как поли-
морфный вариант. В данной работе среди 
зародышевых изменений гена CDH1 у па-
циентов с РЖ также не было обнаружено 
патогенных вариантов [17].  

Анализ оценки частоты встречаемо-
сти данного локуса среди индивидов кон-
трольной группы нашего исследования вы-
явил 1 человека с гетерозиготным по ло-
кусу rs33969373 генотипом СT (0,33%).  

В 14 экзоне гена CDH1 у 24 пациентов 
нами был выявлен синонимичный поли-
морфный локус rs33964119 (c.2253C>T; 
p.Asn751=) (Рис. 3). 

Рис. 3. Фрагмент хроматограммы экзона 14 гена CDH1: а) образец с генотипом CT;  
б) образец c генотипом CC. 

Fig. 1. Chromatogram fragment of exon 14 of the CDH1 gene: a) a sample with genotype CT;  
b) a sample with genotype CC.

Данный вариант встречается у 24 паци-
ентов (8,00%) – девять представителей рус-
ской этнической принадлежности, десять та-

тар, пять башкир. Согласно гистологиче-
скому анализу двенадцать пациентов имели 
низкодифференцированную аденокарци-
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ному, четыре – умеренно дифференцирован-
ную, два – высокодифференцированную аде-
нокарциному, у двух человек диагностиро-
ван перстневидно-клеточный РЖ, также 
были выявлены больные с недифференциро-
ванным аденогенным РЖ, плоскоклеточным 
РЖ, нейроэндокринной опухолью желудка, 
тубуло-папиллярной аденомой с переходом в 
рак в поверхностных отделах.  

Ранее полиморфный локус rs33964119 
(c.2253C>T) был описан исследователями 
из Тайваня, которые при анализе гена 
CDH1 у населения острова со спорадиче-
ским диффузным и интестинальным ти-
пами РЖ выявили ряд генетических вари-
антов с отсутствием значимого функцио-
нального эффекта, среди которых был 
2253C>T [18]. Позже гетерозиготный гено-
тип CT по данному локусу был выявлен в 
Мексике у трех больных (15%) с диффуз-
ным типом РЖ и у одного больного со спо-
радическим типом болезни. Исследователи 
также отмечают, что несмотря на локализа-
цию варианта rs33964119 в кодирующей 

области, синонимичный характер замены 
не предполагает патогенного эффекта [15]. 
В 2019 году опубликованы данные об обна-
ружении однонуклеотидной замены 
c.2253C>T у четырех пациентов с диффуз-
ным типом ых РЖ из Чили, где регистриру-
ются одни из самых высоких в мире показа-
тели по заболеваемости и смертности от 
данной онкопатологии [19]. 

Проведенная оценка частот встречае-
мости замены rs33964119 (c.2253 C>T) гена 
CDH1 с помощью аллель-специфичной 
ПЦР в группе здоровых доноров показала, 
что данный вариант встречается у 16 чело-
век (5,33%).  

По всем трем выявленным полиморф-
ным локусам rs35741240, rs33969373, 
rs33964119 гена CDH1 нами было прове-
дено сравнение распределения частот алле-
лей и генотипов между выборками пациен-
тов с РЖ и контроля (Табл. 2). В результате 
не было выявлено статистически значимых 
различий между сравниваемыми группами 
(p>0,05). 

Таблица 2 (начало) 
Распределение частот аллелей и генотипов полиморфных локусов rs35741240, 

rs33969373, rs33964119 гена CDH1 у пациентов с раком желудка и здоровых индивидов 
Beginning of Table 2 

Frequency distribution of alleles and genotypes of polymorphic loci rs35741240, rs33969373, 
rs33964119 of the CDH1 gene in patients with gastric cancer and healthy individuals 

 

 Генотип, аллель Больные РЖ Контроль 

rs
35

74
12

40
 

G/G ni 296 298 
pi±sp (CI %) 98,67±0,66 (96,62-99,64) 99,33±0,47 (97,61-99,92) 

χ2 (p) 0,17 (0,68) 
G/C ni 4 2 

pi±sp (CI %) 1,33±0,66 (0,36-3,38) 0,67±0,47 (0,08-2,39) 
χ2 (p) 0,17 (0,68) 

C/C ni 0 0 
pi±sp (CI %) 0 0 

χ2 (p) - 
G ni 596 598 

pi±sp (CI %) 99,33±0,33 (98,3-99,82) 99,67±0,23 (98,8-99,96) 
χ2 (p) 0,17 (0,68) 

C ni 4 2 
pi±sp (CI %) 0,67±0,33 (0,18-1,7) 0,33±0,23 (0,04-1,2) 

χ2 (p) 0,17 (0,68) 

rs
33

96
93

73
 

C/C ni 297 299 
pi±sp (CI %) 99,00±0,57 (97,11-99,79) 99,67±0,33 (98,16-99,99) 

χ2 (p) 0,25 (0,62) 
C/T ni 3 1 

pi±sp (CI %) 1,00±0,57 (0,21-2,89) 0,33±0,33 (0,01-1,84) 
χ2 (p) 0,25 (0,62) 
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Таблица 2 (окончание) 

Распределение частот аллелей и генотипов полиморфных локусов rs35741240, 
rs33969373, rs33964119 гена CDH1 у пациентов с раком желудка и здоровых индивидов 

End of Table 2  
Frequency distribution of alleles and genotypes of polymorphic loci rs35741240, rs33969373, 

rs33964119 of the CDH1 gene in patients with gastric cancer and healthy individuals 
 

 Генотип, аллель Больные РЖ Контроль 
 

 

T/T ni 0 0 
pi±sp (CI %) 0 0 

χ2 (p) - 
C ni 597 599 

pi±sp (CI %) 99,50±0,29 (98,55-99,9) 99,83± 0,17 (99,07-100) 
χ2 (p) 0,25 (0,62) 

T ni 3 1 
pi±sp (CI %) 0,50±0,29 (0,1- 1,45) 0,17±0,17 (0-0,93) 

χ2 (p) 0,25 (0,62) 

rs
33

96
41

19
 

C/C ni 276 284 
pi±sp (CI %) 92,00±1,57 (88,33-94,81) 94,67± 1,3 (91,48-96,92) 

χ2 (p) 1,31 (0,25) 
C/T ni 24 16 

pi±sp (CI %) 8,00±1,57 (5,19-11,67) 5,33±1,3 (3,08- 8,52) 
χ2 (p) 1,31 (0,25) 

T/T ni 0 0 
pi±sp (CI %) 0 0 

χ2 (p) - 
C ni 576 584 

pi±sp (CI %) 96,00±0,8 (94,11-97,42) 97,33± 0,66 (95,71-98,47) 
χ2 (p) 1,27 (0,26) 

T ni 24 16 
pi±sp (CI %) 4,00±0,8 (2,58- 5,89) 2,67±0,66 (1,53-4,29) 

χ2 (p) 1,27 (0,26) 
 

Заключение. Данное исследование 
было направлено на поиск изменений 
нуклеотидной структуры гена CDH1 с 
целью выявления функционально-
значимых генетических маркеров, 
ассоциированных с раком желудка у 
жителей Республики Башкортостан. 
Выявлены три полиморфных локуса 
rs35741240 в экзоне 11, rs33969373 в экзоне 
12 и rs33964119 в экзоне 14. Все 
обнаруженные нами генетические 
варианты являются доброкачественными, 
не приводящими к изменению 
аминокислоты в последовательности 
кодируемого белка, и ранее были 
установлены у пациентов с раком желудка 
и здоровых индивидов из других стран. 
Данные однонуклеотидные варианты, 

вероятно, не играют ключевую роль в 
развитии заболевания у исследованных 
индивидов. 
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