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КЛІНІЧНА ТА ЕКСПЕРИМЕНТАЛЬНА МЕДИЦИНА

Робота виконана в межах НДР «Порівняльне до-
слідження генетичної схильності до розвитку раку 
молочної залози у жінок, які зазнали дії іонізуючої 
радіації внаслідок аварії на ЧАЕС», № державної ре-
єстрації 0114U002848.

Вступ. Незважаючи на поширеність і вираже-
ність раку молочної залози, точний механізм, що ле-
жить в основі ініціювання та прогресування раку мо-
лочної залози, до цих пір не є повністю зрозумілим. 
Рак молочної залози викликаний взаємодією різних 
генетичних факторів та навколишнього середови-
ща [21,26]. Фізіологічні змінні, такі як репродуктив-
ні чинники, гормональна стимуляція, висока вага 
при народженні, ожиріння, фізична бездіяльність та 
вживання алкоголю, є визнаними факторами ризи-
ку раку молочної залози [8,9,20]. Крім того, мутації 
ділянок у деяких високо- та середньо пенентрант-
них генах, включаючи BRCA1, BRCA2, PTEN, TP53, 
CHEK2, ATM, BRIP1 і PALB2, пов’язані з високим і 
середнім ризиком раку молочної залози [12,19]. 
Проте, мутації в цих генах пояснюють лише 25% ри-
зику раку молочної залози [23].

Генетичні поліморфізми (SNP) в деяких генах 
можуть змінювати експресію мРНК та білка, а отже, 
впливати на сприйнятливість до раку. Нещодавнє 
вивчення асоціації геномів (GWAS) виявило SNPs у 
5 низько пенентрантних генах як додаткові фактори 
сприйнятливості з високою частотою та підтвердило 
їх зв’язок з раком молочної залози [11]. Один з цих 
генів, лімфоцит специфічний білок 1 (LSP1), розта-
шований на хромосомі 11p15.5. Він кодує білок ци-
тоскелетного білка, який виражається в гемопое-
тичних та ендотеліальних клітинах [11,12]. Виявлено 
багато поліморфізмів в гені LSP1, і один з найбільш 
поширених поліморфізмів, LSP1 rs3817198 T> C, 
був широко вивчений для його потенційного зв’язку 
з ризиком раку молочної залози. Кілька публікацій 
повідомляють про значну асоціацію поліморфізму 
LSP1 rs3817198 T> C з ризиком раку молочної зало-
зи [3,4,14].

Однак інші дослідження не змогли підтвердити 
подібну асоціацію [5,17,24]. Chen et al. [7] провели 
мета-аналіз у 2010 році і зробили висновок, що полі-
морфізм LSP1 rs3817198 T> C був суттєво корельо-
ваний з ризиком раку молочної залози. Проте в той 
час було доступно лише сім досліджень. З тих пір ви-
никли нові дослідження з вивчення випадків захво-
рювання при оцінці асоціації [4,5,15,18,22].

Метою роботи було дослідити частоту полі-
морфізму rs3817198 гена LSP1у жінок різного віку з 
України, хворих на рак молочної залози.

Об’єкт і методи дослідження. Основну групу 
хворих було сформовано з 158 жінок віком 35-60 
років з діагнозом РМЗ, який був підтверджений гіс-
тологічно. Для визначення особливостей клінічного 
перебігу захворювання були вивчені історії хвороби 
і медичні картки хворих, створена комп’ютерна база 
даних. Основну групу розділили на першу групу хво-
рих, яку склали жінки з радіаційним анамнезом і на 
другу, до якої увійшли жінки без радіаційного анам-
незу. До групи порівняння (третя група) включили 57 
практично здорових жінок співставного віку.

Першу і другу групу розділили відповідно до віку 
на дві групи ≤ 40-50 років та 51-60 років.

Для молекулярно-генетичного дослідження ви-
користовували зразки периферійної крові. Виді-
лення ДНК здійснювали за стандартним методом 
з використанням набору NeoPrep100 DNA Magnet 
(NeoGene, Україна). Також геномна ДНК екстрагува-
лася із фіксованих формаліном і залитих парафіном 
тканин з використанням набору для виділення ДНК 
Quiamp DNA Mini Kit (Quiagen, Hilden, Німеччина).

Генотипування поліморфних маркерів rs3817198 
гена LSP1, проводили методом алель-срецифічної 
ПЛР з детекцією результатів в режимі реального часу 
на ампліфікаторі LightCycler ІІ (Roche, Швейцарія) 
з використанням специфічних праймерів та зондів. 
Зонди мають флуоресцентну модифікацію та барв-
ник-гасник (квенчер), який пригнічує флюоресцен-
цію до тих пір, поки ДНК-полімераза, завдяки своїй 
екзонуклеазній активності не вивільнить флуорохром 
в процесі елонгації продукту ПЛР. Кожен крок супро-
воджувався реєстрацією флуоресцентного сигналу 
в діапазонах, відповідних інтервалам флюоресценції 
флуорофорів. Праймери для полімеразної ланцюго-
вої Праймер для визначення поліморфізму rs3817198 
гена LSP1, синтезовані фірмою «TIB MOLBIOL» (Ні-
меччина), представлені в таблиці 1.

Реакційна суміш складалася із зондів виготов-
лених фірмою Roche Diagnostics (Німеччина). Амп-
ліфікацію проводили в наступних умовах: початкова 
денатурація 10 хв. при 95оC; 45 циклів ампліфікації, 
які експоненціально збільшують кількість ампліконів 
для молекулярного аналізу та включають денатура-
цію при 95оC – 10 с, реасоціацію при 60оC – 10 с, син-
тез при 72оC 15 с; плавлення за температури 95оC 
– 20 с, 40оC – 40 с та; охолодження при 40оC – 30 
с. Після закінчення реакції ампліфікації проводили 
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облік і аналіз одержаних результатів згідно рекомен-
дацій фірми-виробника. 

Пошук мутацій відбувався за допомогою мето-
ду ПЛР та аналізу точки температурного плавлення 
Tm отриманих ампліконів. Реакцію ПЛР проводили 
з використанням реактивів фірми «TIB MOLBIOL» 
(Німеччина). Зміщення 
точки плавлення свід-
чило про зміни в нукле-
отидній послідовності 
амплікону. Аналіз точки 
Tm проводили за допо-
могою програми Light 
Cycler Software (build 
4.1.1.21.) (Roche, Швей-
царія). Статистичні роз-
рахунки виконували за 
допомогою пакету про-
грами StatPlus Pro.

Визначення частоти 
поліморфних алелей та 
відповідності розподілу 
генотипів оцінювали за 
рівнянням Харді-Вайнберга. Силу асоціацій алелів, 
генотипів та їх сполучень за поліморфними варіан-
тами генів, що вивчались, з ризиком розвитку захво-
рювання оцінювали за величиною відношення шан-
сів (ВШ) (odds ratio, OR) у межах 95%-го довірчого 
інтервалу (confidence interval, CI) за допомогою за 
допомогою методів варіаційної статистики, прийня-
тих для біологічних досліджень [1,2] і рекомендова-
них для обробки результатів молекулярно-генетич-
них досліджень розраховували за рекомендаціями 
Бабич і співавт [2].

Результати дослідження та їх обговорення. У 
результаті проведеного молекулярно-генетичного 
аналізу ДНК у 158 хворих на РМЗ (у 80 та 78 пацієн-
тів з радіаційно-обумовленим та спонтанним РМЗ, 
відповідно) та 57 пацієнтів без РМЗ встановлено 
генотипи щодо поліморфізму rs3817198 гена LSP1. 
Встановлений розподіл генотипів і алелей за полі-
морфним варіантом rs3817198 гена LSP1у першій 
та другій групах вірогідно не відрізнявся від теоре-
тично очікуваного щодо рівноваги Харді-Вайнберга 
(табл. 2).

При аналізі частоти поліморфного локусу 
rs3817198 гена LSP1 у всіх обстежених жінок, неза-
лежно від віку частота мінорного алелю становила 
53,16%. Розподіл генотипів і частот алелей даного 
поліморфізму представлено на рисунку.

За результатами молекулярно-генетичного тес-
тування та статистичних розрахунків встановлено 
розподіл генотипів та алелей генетичного полімор-
фізму rs3817198 гена LSP1 серед жінок хворих на 

РМЗ з іонізуючим випромінюванням в анамнезі та 
без нього порівняно з контрольною групою, які були 
поділенні також на дві вікові групи (табл. 3). Також 
для досліджуваного поліморфного локусу наведені 
результати статистичного обчислення відносного 
ризику за рецесивною та домінантною моделями 
(табл. 3).

Аналіз розподілу генотипів генетичного полімор-
фізму rs3817198 гена LSP1 показав статистично ві-
рогідні відмінності для двох вікових груп жінок хво-
рих на РМЗ з радіаційним анамнезом (віком ≤ 40-50 
років ᵡ2=10,89; p=0,001 та віком 51-60 років ᵡ2=10,24; 
p=0,001).

Частота генотипу ТТ серед жінок I та II групи віком 

≤ 40-50 років становила 44,4% та 40,9% відповідно. 
В контрольній групі частота генотипу ТТ становила 
37,5%. Не виявлено значних відмінностей і в частоті 
Т алелі у групі жінок віком ≤40-50 I, II та контрольній 
групі, 55,6, 61,4 та 64,1% відповідно. Частота гете-
розиготного генотипу в групах жінок віком  ≤ 40-50 
хворих на РМЗ з радіаційним анамнезом (22,2%) 
та жінок хворих на РМЗ без радіаційного анамнезу 
(40,9%) була нижчою порівняно з контрольною гру-
пою (53,1%).

Проведення статистичного обчислення від-
ношення шансів (OR) виявило підвищення ризику 
появи раку молочної залози при наявності генотипу 
поліморфного локусу rs3817198 гена LSP1у жінок 
віком ≤ 40-50 з радіаційним випромінюванням в 
анамнезі (OR=1,33), межі довірчого інтервалу скла-
ли (СІ95%: 0,50-3,52). Отримані нами результати 
свідчать про асоціацію генетичного поліморфізму 
rs3817198 гена LSP1 у жінок віком ≤ 40-50 хворих на 
РМЗ з радіаційним анамнезом.

У результаті проведених досліджень T.V. 
Gorodnova et al. зробили висновок, про те що наяв-
ність генотипу поліморфного локусу rs3817198 гена 
LSP1у жінок асоціацію з підвищеним ризиком РМЗ 
і також підтверджено в кількох незалежних дослі-
дженнях [14]. 

Так, у роботі Celine M. Vachon et al. порівнювали 
асоціацію локусу rs3817198 гена LSP1 та віковими 
групами жінок хворих на РМЗ (p=0,04) [25]. 

За результатами молекулярно-генетичного ана-
лізу генетичного поліморфізму rs3817198 гена LSP1 

Таблиця 1.

Праймери для визначення поліморфізму 
rs3817198 гена LSP1

Праймер Послідовність (5' → 3')
Прямий TCACCTGATACCAGATTCAAACTCTC

Зворотній GCTCATTTCACTAGAGTCAGCCCGG

Рис. Розподіл генотипів і частот алелей rs3817198 гена LSP1у досліджуваних когортах.
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статистично вірогідних відмінностей у частотах ге-
нотипів і алелів не встановлено ні у групі жінок хво-
рих на РМЗ з радіаційним анамнезом, ні у жінок хво-
рих на РМЗ без радіаційного анамнезу віком 51-60 
років.

Генотип ТТ у групі жінок хворих на РМЗ з радіа-
ційним анамнезом та без радіаційного анамнезу 
траплявся з більшою частотою (68,2 і 58,8%), ніж 
у контрольній групі (48,0%), хоча в дослідних гру-
пах виявилося менше гетерозитот за генотипом СТ 
(18,2 та 29,4% при 40,0% в контрольній групі). Вста-
новлено вищу частоту алеля Т у групі жінок хворих на 

РМЗ з радіаційним анамнезом (77,3%) та нижчу час-
тоту в групі жінок із РМЗ без радіаційного анамнезу 
(73,5%) порівняно з контрольною групою (68,0%) 
(табл. 2).

Як свідчать результати обчислення показника 
відношення шансів, наявність генотипу ТТ не асоці-
юється з ризиком виникнення раку молочної залози 
у жінок з радіаційним анамнезом (OR=2,32 (СІ95% 
0,85-6,37)) та без нього (OR=1,55 (СІ95% 0,55-4,38)) 
у віці 51-60 років.

Ген LSP1 кодує білок з комплектування F-actin, 
який експресується в лімфоцитах, нейтрофілах і 

Таблиця 2.

Частота генотипів та алелів поліморфного локусу rs3817198 гена LSP1 серед пацієнтів  
з раком молочної залози з радіаційним анамнезом та без нього

Ге
н

о
ти

п
и

/а
л

е
л

і Частота алелів та генотипів,%

Хворі на РМЗ з радіаційним анамнезом
Хворі на РМЗ 

без радіаційного анамнезу
Контрольна група

N
Фактична 

частота
HWE ᵡ2 p N

Фактична 
частота

HWE ᵡ2 p N
Фактична 

частота
HWE ᵡ2 p

віком ≤ 40-50 років
CC 12 33,3 19,8 8 18,2 14,9 3 9,4 12,9

CT 8 22,2 49,4 10,89 0,001 18 40,9 47,4 0,83 0,36 17 53,1 46,0 0,76 0,38

TT 16 44,4 30,9 18 40,9 37,7 12 37,5 41,0

C 32 44,4 - 34 38,6 - 23 35,9 -

T 40 55,6 - 54 61,4 - 41 64,1 -

віком 51-60 років

CC 6 13,6 5,2 4 11,8 7,0 3 12,0 10,2

CT 8 18,2 35,1 10,24 0,001 8 29,4 38,9 2,03 0,15 10 40,0 43,5 0,16 0,69

TT 30 68,2 59,7 18 58,8 54,1 12 48,0 46,2

C 20 22,7 - 18 26,5 - 16 32,0

T 68 77,3 - 34 73,5 - 34 68,0
Примітка. N – кількість спостережень; HWE (Hardy-Weinberg equilibrium) – теоретично очікувана частота при рівновазі Харді-Вайнберга.

Таблиця 3.

Розподіл генотипів та алелів поліморфного локусу rs3817198 гена LSP1 серед пацієнтів 
з раком молочної залози з радіаційним анамнезом  

та без нього порівняно з контрольною групою

Ге
н

о
ти

п
и

 а
л

е
л

і Контрольна 
група (n=57)

Хворі на РМЗ з радіаційним анамнезом (n=80) Хворі на РМЗ без радіаційного анамнезу (n=78)

n (%) n (%) ᵡ2 p OR (95% CI) n (%) ᵡ2 p OR (95% CI)

віком ≤ 40-50 років

CC 3 (9,4) 12 (33,3) 4,83 (1,22-19,13) 8 (18,2) 2,15 (0,52-8,84)

CT 17 (53,1) 8 (22,2) 9,01 0,01 0,25 (0,09-0,72) 18 (40,9) 1,65 0,44 0,61 (0,24-1,53)

TT 12 (37,5) 16 (44,4) 1,33 (0,50-3,52) 18 (40,9) 1,15 (0,45-2,94)

C 23 (35,9) 32 (44,4) 1,02 0,31 1,43 (0,71-2,84) 34 (38,6) 0,12 0,73 1,12 (0,58-2,19)

T 41 (64,1) 40 (55,6) 0,70 (0,35-1,40) 54 (61,4) 0,89 (0,46-1,74)

віком 51-60 років

CC 3 (12,0) 6 (13,6) 1,16 (0,26-5,10) 4 (11,8) 0,98 (0,20-4,82)

CT 10 (40,0) 8 (18,2) 4,01 0,13 0,33 (0,11-1,01) 8 (29,4) 0,79 0,67 0,63 (0,21-1,86)

TT 12 (48,0) 30 (68,2) 2,32 (0,85-6,37) 18 (58,8) 1,55 (0,55-4,38)

C 16 (32,0) 20 (22,7) 1,42 0,23 0,63 (0,29-1,36) 18 (26,5) 0,43 0,51 0,77 (0,34-1,71)

T 34 (68,0) 68 (77,3) 1,60 (0,74-3,48) 34 (73,5) 1,31 (0,59-2,92)
Примітка. n – кількість осіб, P – значимість відмінностей у розподілі генотипів між контрольною і дослідною групою, OR (odds ratio) – 
коефіцієнт відношення шансів.
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ендотеліальних клітинах. Білок LSP1 регулює рух-
ливість нейтрофілів, адгезію до білків матриці фі-
бриногену та трансгендотеліальної міграції [16,25]. 
Поліморфізми в генів LSP1 можуть призвести до 
змін у вираженні та функції білка, а також регулю-
вати шляхи передачі сигналів вниз, тим самим мо-
дулізуючи прихильність до раку молочної залози 
[12,13,19]. rs3817198 T> C поліморфізм був широ-
ко вивчений для його потенційної зв’язку з ризиком 
раку молочної залози, однак, висновки були безпід-
ставними. Поліморфізм як при гомозиготній моделі, 
так і порівняння моделі алельних частот. Подальший 
стратифікований аналіз показав, що ця асоціація 
була помітною в кавказьких популяціях, в азіатських 
популяціях і в популяційних дослідженнях. Наші ре-
зультати свідчать, що поліморфізм LSP1 rs3817198 
T> C є фактором ризику раку молочної залози. Ра-
ніше єдиний мета-аналіз (у 2011 році) досліджував 
зв’язок між поліморфізмом LSP1 rs3817198 T> C і 
ризиком ракової стадії молочної залози [7]. Попере-
дній мета-аналіз включав лише 7 досліджень з 33920 
випадків і 35 671 контролем і виявив суттєву зв’язок 
між поліморфізмом LSP1 rs3817198 T> C і молочною 
залозою раку за гомозиготною моделлю і порівнян-
ням моделі частот алей.

Висновки. Таким чином, проведення статистич-
ного обчислення відношення шансів (OR) виявило 

підвищення ризику появи раку молочної залози при 

наявності генотипу поліморфного локусу rs3817198 

гена LSP1у жінок віком ≤ 40-50 з радіаційним випро-

мінюванням в анамнезі (OR=1,33), межі довірчого 

інтервалу склали (СІ95%: 0,50-3,52).Отримані нами 

результати свідчать про асоціацію генетичного полі-

морфізму rs3817198 гена LSP1 у жінок віком ≤ 40-50 

хворих на РМЗ з радіаційним анамнезом.

Отримані дані підтверджують вклад однонуклео-

тидного поліморфного локусу rs3817198 гена LSP1в 

розвиток РМЗ, зокрема радіаційно-асоційованого 

віком ≤ 40-50. Генотип Т/Т поліморфізму rs3817198 

гена LSP1в молодшій віковій групі (≤ 40-5051-60 

років) хворих з радіаційним анамнезом зумовлює 

статистично підвищений ризик розвитку радіаційно-

асоційованого РМЗ.

Перспективи подальших досліджень. Визна-

чення особливостей поліморфізму поліморфного 

локусу rs3817198 гена LSP1 серед пацієнтів з раком 

молочної залози з радіаційним анамнезом та без 

нього порівняно з контрольною групою інших країн 

зокрема Польщі та Швеції.
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ПОЛІМОРФІЗМ ГЕНА LSP1 У ХВОРИХ ЖІНОК НА РАК МОЛОЧНОЇ ЗАЛОЗИ З УКРАЇНИ
Поліник С. І., Рибченко Л. А., Захарцева Л. М., Клименко С. В.
Резюме. Рак молочної залози викликаний взаємодією різних генетичних факторів та навколишнього се-

редовища. Генетичні поліморфізми (SNP) в деяких генах можуть змінювати експресію мРНК та білка, а отже, 
впливати на сприйнятливість до раку. Метою роботи було дослідити частоту поліморфізму rs3817198 гена 
LSP1у жінок різного віку з України, хворих на рак молочної залози. Основну групу хворих було сформовано з 
158 жінок віком 35-60 років з діагнозом РМЗ, який був підтверджений гістологічно. Пошук мутацій відбувався 
за допомогою методу ПЛР та аналізу точки температурного плавлення Tm отриманих ампліконів. Реакцію 
ПЛР проводили з використанням реактивів фірми «TIB MOLBIOL» (Німеччина). Зміщення точки плавлення 
свідчило про зміни в нуклеотидній послідовності амплікону. Аналіз точки Tm проводили за допомогою про-
грами Light Cycler Software (build 4.1.1.21.) (Roche, Швейцарія). Статистичні розрахунки виконували за допо-
могою пакету програми StatPlus Pro. Генотип ТТ у групі жінок хворих на РМЗ з радіаційним анамнезом та без 
радіаційного анамнезу траплявся з більшою частотою (68,2 і 58,8%), ніж у контрольній групі (48,0%), хоча 
в дослідних групах виявилося менше гетерозитот за генотипом СТ (18,2 та 29,4% при 40,0% в контрольній 
групі). Встановлено вищу частоту алеля Т у групі жінок хворих на РМЗ з радіаційним анамнезом (77,3%) 
та нижчу частоту в групі жінок із РМЗ без радіаційного анамнезу (73,5%) порівняно з контрольною групою 
(68,0%). Встановлений розподіл генотипів і алелей за поліморфним варіантом rs3817198 гена LSP1у першій 
та другій групах вірогідно не відрізнявся від теоретично очікуваного щодо рівноваги Харді-Вайнберга. Про-
ведення статистичного обчислення відношення шансів (OR) виявило підвищення ризику появи раку молочної 
залози при наявності генотипу поліморфного локусу rs3817198 гена LSP1у жінок віком ≤ 40-50 з радіаційним 
випромінюванням в анамнезі (OR=1,33), межі довірчого інтервалу склали (СІ95%: 0,50-3,52).Отримані нами 
результати свідчать про асоціацію генетичного поліморфізму rs3817198 гена LSP1 у жінок віком ≤ 40-50 хво-
рих на РМЗ з радіаційним анамнезом.

За результатами молекулярно-генетичного аналізу генетичного поліморфізму rs3817198 гена LSP1 ста-
тистично вірогідних відмінностей у частотах генотипів і алелів не встановлено ні у групі жінок хворих на РМЗ 
з радіаційним анамнезом, ні у жінок хворих на РМЗ без радіаційного анамнезу віком 51-60 років.

Ключові слова: ген LSP1, іонізуюче випромінювання, рак молочної залози.

ПОЛИМОРФИЗМ ГЕНА LSP1 У БОЛЬНЫХ ЖЕНЩИН РАКОМ МОЛОЧНОЙ ЖЕЛЕЗЫ С УКРАИНЫ
Полиник С. И., Рыбченко Л. А., Захарцева Л. М., Клименко С. В.
Резюме. Рак молочной железы вызван взаимодействием различных генетических факторов и окру-

жающей среды. Генетические полиморфизмы (SNP) в некоторых генах могут менять экспрессию мРНК и 
белка, а следовательно, влиять на восприимчивость к раку. Целью работы было исследовать частоту по-
лиморфизма rs3817198 гена LSP1у женщин разного возраста из Украины, больных раком молочной желе-
зы. Основную группу больных было сформировано из 158 женщин в возрасте 35-60 лет с диагнозом РМЖ, 
который был подтвержден гистологически. Поиск мутаций происходил с помощью метода ПЦР и анализа 
точки температурного плавления Tm полученных ампликонов. Реакцию ПЦР проводили с использованием 
реактивов фирмы «TIB MOLBIOL» (Германия). Смещение точки плавления свидетельствовало об изменени-
ях в нуклеотидной последовательности ампликона. Анализ точки Tm проводили с помощью программы Light 
Cycler Software (build 4.1.1.21.) (Roche, Швейцария). Статистические расчеты выполняли с помощью пакета 
программы StatPlus Pro. Генотип ТТ в группе женщин больных РМЖ с радиационным анамнезом и без ради-
ационного анамнеза случался с большей частотой (68,2 и 58,8%), чем в контрольной группе (48,0%), хотя 
в опытных группах оказалось меньше гетерозитот по генотипу СТ (18,2 и 29,4% при 40,0% в контрольной 
группе). Установлено высокую частоту аллеля Т в группе женщин больных РМЖ с радиационным анамне-
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зом (77,3%) и низкую частоту в группе женщин с РМЖ без радиационного анамнеза (73,5%) по сравнению 
с контрольной группой (68,0%). Установленное распределение генотипов и аллелей по полиморфным ва-
риантом rs3817198 гена LSP1у первой и второй группах достоверно не отличался от теоретически ожида-
емого по равновесия Харди-Вайнберга. Проведение статистического вычисления отношения шансов (OR) 
выявило повышение риска появления рака молочной железы при наличии генотипа полиморфного локуса 
rs3817198 гена LSP1 у женщин в возрасте ≤ 40-50 с радиационным излучением в анамнезе (OR = 1,33), 
границы доверительного интервала составили (СИ95%: 0,50-3,52). Полученные нами результаты свиде-
тельствуют об ассоциации генетического полиморфизма rs3817198 гена LSP1 у женщин в возрасте ≤ 40-50 
больных РМЖ с радиационным анамнезом.

По результатам молекулярно-генетического анализа генетического полиморфизма rs3817198 гена LSP1 
статистически достоверных различий в частотах генотипов и аллелей не установлено ни в группе женщин 
больных РМЖ с радиационным анамнезом, ни у женщин больных РМЖ без радиационного анамнеза воз-
расте 51-60 лет.

Ключевые слова: ген LSP1, ионизирующее излучение, рак молочной железы.

GENE LSP1 POLYMORPHISM IN WOMEN WITH BREAST CANCER IN UKRAINE
Polinyk S. I., Rybchenko L. A., Zakhartseva L. M., Klymenko S. V.
Abstract. Breast cancer is caused by the interaction of various genetic factors and the environment.
Genetic polymorphisms (SNPs) in some genes may alter the expression of mRNA and protein, and therefore, 

affect the susceptibility to cancer.
The aim of the work was to investigate the frequency of rs3817198 polymorphism of the LSP1 gene in women 

of all ages from Ukraine with breast cancer patients. The main group of patients was formed from 158 women aged 
35-60 years old with a diagnosis of breast cancer, which was confirmed histologically. The search for mutations 
was done using the PCR method and the analysis of the temperature melting point Tm of the amplicons obtained. 
The PCR reaction was performed using TIB MOLBIOL (Germany) reagents. The displacement of the melting point 
indicated changes in the nucleic acid sequence of the amplicon. The Tm analysis was performed using Light 
Cycler Software (build 4.1.1.21.) (Roche, Switzerland). Statistical calculations were performed using the StatPlus 
Pro program package. The TT genotype in the group of women with breast cancer with a radiation history and 
radiation history was more frequent (68.2 and 58.8%) than in the control group (48.0%), although the experimental 
groups showed less heterosisit after the genotype of ST (18.2 and 29.4% at 40.0% in the control group). A higher 
allele T frequency was found in the group of women with breast cancer with a radiation history (77.3%) and a lower 
frequency in the group of women with breast cancer without a radiation history (73.5%) compared with the control 
group (68.0%).

The established distribution of genotypes and alleles for the polymorphic version of rs3817198 of the LSP1 
gene in the first and second groups was not significantly different from the theoretically anticipated on the Hardy-
Weinberg equilibrium. The statistical analysis of the odds ratio (OR) revealed an increased risk of developing breast 
cancer in the presence of the genotype of the polymorphic rs3817198 locus of the LSP1 gene in women aged ≤ 
40-50 with a history of radiation (OR = 1.33), confidence intervals (IC 95%: 0.50-3.52). The results obtained by us 
confirm the association of genetic polymorphism of rs3817198 of the LSP1 gene in women ≤ 40-50 in patients with 
breast cancer with a radiation anamnesis.

According to the results of the molecular genetic analysis of the genetic polymorphism rs3817198 of the LSP1 
gene, there are no statistically significant differences in the frequencies of genotypes and alleles in the group of 
women with breast cancer patients with a radiation history, nor in women with breast cancer without a radiation 
history in the age of 51-60 years.

Keywords: LSP1 gene, ionizing radiation, breast cancer.
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