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Аннотация
Обоснование. Один из важнейших полиморфизмов генов, который может отвечать за развитие инсулинорезистентности, – полиморфный 
маркер rs9939609 гена FTO.
Цель. Провести молекулярно-генетический анализ распределения частот аллелей и генотипов полиморфизма rs9939609 гена FTO, ассоции-
рованного с риском развития сахарного диабета 2-го типа (СД 2), у пациентов с СД 2 в якутской и татарской популяциях.
Материалы и методы. В исследовании приняли участие лица с СД 2 из популяции якутской национальности Республики Саха (Якутия) 
ФГБНУ ЯНЦ КМП, г. Якутск (n=132) и татарской популяции – жители Республики Татарстан (n=134). Молекулярно-генетический анализ поли-
морфизма rs9939609 гена FTO проведен на базе центральной научно-исследовательской лаборатории ФГБОУ ВО «Казанский ГМУ» и в лабо-
ратории наследственной патологии отдела молекулярной генетики ФГБНУ ЯНЦ КМП. Статистическая обработка данных проведена с исполь-
зованием программ GraphPad InStat, Microsoft Excel 2007.
Результаты. Частота генотипа АА полиморфизма rs9939609 гена FTO в группе СД 2 в татарской популяции отличалась от собственной кон-
трольной выборки: 30,1% против 14,1% (p=0,00000006), а также от европейской группы контроля из базы данных 1000GENOME: 30,1% против 
19,9% (p=0,0006). Частота рискового аллеля в группе СД 2 в якутской популяции оказалась статистически значимо выше, чем в восточноазиат-
ской контрольной группе из базы данных 1000GENOME (27,7% против 16,9%; p=0,00007), в то время как относительно собственной здоровой 
группы контроля достоверных отличий не выявлено.
Заключение. Чем больше азиатского компонента в геноме популяции, тем в меньшей степени она предрасположена к ожирению и СД 2. По-
лиморфизм rs9939609 гена FTO ассоциирован с риском развитием СД 2 в татарской популяции, в популяции якутов взаимосвязи не выявлено.
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Введение
В настоящее время сахарный диабет 2-го типа (СД 2) 

является важнейшей проблемой XXI в., что обусловлено 
нарастающим развитием тяжелых сердечно-сосудистых 
осложнений, которые нередко приводят к фатальным со-
бытиям в молодом возрасте. 

Согласно данным регистра больных СД в Российской Фе-
дерации, на 1 января 2021 г. на диспансерном учете состоят 
4,8 млн человек (3,3% населения), из них 92% (4,43 млн) – это 
пациенты с СД 2. По данным на 2017 г., общая численность 
пациентов с  СД в  Республике Саха (Якутия) составляет 
21 677 (2,2%) человек, из них 20 508 (94,6%) страдают СД 2 
[1]. В Республике Татарстан (РТ) по состоянию на 01.01.2022 
зарегистрированы 132 429 пациентов с СД (3,4%), из кото-
рых 124 226 составляют лица с СД 2 (93,8%) [2].

СД 2 по своей природе является генетически детермини-
рованным заболеванием с полигенным типом наследования 
и развивается в результате сложного взаимодействия небла-
гоприятных факторов окружающей среды и определенных 
генетических факторов [3, 4]. В настоящее время известно 
уже более 700 полиморфизмов генов, которые ассоциирова-
ны с развитием различных нарушений углеводного обмена, 
в  том числе СД 2 [5]. В настоящее время отсутствует еди-
ная классификация генетических маркеров, предрасполага-
ющих к развитию СД 2, учеными активно изучаются гены, 
которые отвечают за ключевые патогенетические звенья – 
инсулинорезистентность и дисфункцию β-клеток поджелу-
дочной железы. Один из важнейших полиморфизмов генов, 
который может быть связан с инсулинорезистентностью, – 
полиморфизм rs9939609 гена FTO [6].

Ген FTO локализован на хромосоме 16 в области 16q12.2 
и  связан с  накоплением жировой массы и  развитием 
ожирения. Экспрессия гена описана в  различных тканях, 
включая адипоциты, мышечную ткань, печень, β-клетки 
поджелудочной железы, однако наибольшая активность 

приходится на гипоталамус [7]. Ген FTO контролирует 
дифференцировку адипоцитов, энергетический гомео- 
стаз, кодирует один из регуляторов липолиза, осуществля-
ет лептин-независимый контроль аппетита.

В полногеномных исследованиях обнаружены много-
численные ассоциации разных полиморфных вариан-
тов гена FTO (rs8050136, rs9939609, rs17817449, rs1785735, 
rs11642841, rs14210850 и т.д.) с компонентами метаболиче-
ского синдрома [8]. Наиболее изученным однонуклеотид-
ным полиморфизмом гена FTO является rs9939609, при 
котором происходит замена нуклеотида Т (тиамина) на А 
(аденин). Наличие протективного аллеля Т приводит к по-
вышению липолитической активности адипоцитов, что 
приводит к уменьшению жировой массы [9].

Результаты международного проекта «1000 геномов» пока-
зали, что частота встречаемости рискового аллеля А rs9939609 
гена FTO в разных популяциях варьирует от 8 до 49%. По дан-
ным сравнительного анализа распределения частот аллелей 
и  генотипов rs9939609 гена FTO в  различных популяциях 
без нарушений углеводного обмена (табл. 1), в большинстве 
популяций наблюдается преобладание аллеля Т, однако име-
ются отличия в распространении аллеля А. Частота встреча-
емости рискового аллеля среди жителей Африки составляет 
45–56%, в Китае – 14%, а в Перу – лишь 8% [10, 11].

Однако некоторые популяции в  базе данных представ-
лены неравномерно. В частности, российская популяция, 
несмотря на свою многочисленность и  многонациональ-
ность, практически не представлена в  связи с  тем, что 
российские институты не участвовали в  проекте. Также 
выявленные различия частоты встречаемости аллелей 
и  генотипов представителей одной этнической группы, 
проживающих в различных регионах РФ, свидетельствуют 
о том, что для прогноза популяционных рисков необходи-
мо учитывать не только этническую принадлежность, но 
и регион проживания [12].
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Background. One of the most important gene polymorphisms that may be responsible for the development of insulin resistance is the rs9939609 
of the FTO gene.
Aim. To investigate the association of the rs9939609 polymorphism of the FTO gene in patients with type 2 diabetes (T2D) in the Yakut and Tatar 
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Впервые ассоциация между однонуклеотидным поли-
морфизмом rs9939609 гена FTO и СД 2 установлена в 2007 г., 
а в дальнейшем одновременно продемонстрирована в трех 
независимых исследованиях, проведенных на европейских 
популяциях, с применением методов полногеномного по-
иска ассоциаций [13, 14]. Однако для азиатов результаты 
оказались неоднозначными. Это может быть связано с осо-
бенностями дизайнов исследований, размерами выборок 
или этническими различиями [15]. Учитывая данные бо-
лее поздних исследований, такая взаимосвязь может быть 
обусловлена влиянием на индекс массы тела [16], при этом 
выявлена ассоциация аллеля А гена FTO с  нарушением 
контроля аппетита, отсутствием сытости после приема 
пищи, снижением активности липолиза в жировой ткани.

Среди российских исследований также есть работы, проде-
монстрировавшие ассоциацию полиморфизма rs9939609 гена 
FTO с  индексом массы тела. Так, согласно результатам, по-
лученным А.К. Батуриным и соавт. в Свердловской области, 
генотип АА чаще встречался у лиц с ожирением [17]. Такие 
же данные получены в работе М.А. Бояриновой и соавт., из-
учавшей жителей Санкт-Петербурга [18]. Однако, несмотря 
на большое количество проведенных исследований по иден-
тификации полиморфных генетических маркеров СД 2 в РФ, 
исследований полиморфизма rs9939609 гена FTO практиче-
ски нет [19]. В результате исследования, проведенного в рам-
ках НИР «Анализ генетической структуры и наследственных 
патологий популяций Республики Саха (Якутия)», продемон-
стрировано, что аллель А оказывает влияние только на ве-
роятность развития ожирения, но не СД 2 [20]. Существуют 
данные, указывающие на связь полиморфизма rs9939609 гена 
FTO не только с повышенным риском развития ожирения во 
взрослой [21] и детской [22] популяции РТ, но и с различны-
ми нарушениями углеводного обмена [23]. 

В то же время показано, что аллель А rs9939609 гена FTO 
у  жителей Арктики встречается значительно реже, чем 
у населения, проживающего в центральных регионах Рос-
сии, европейцев и американцев европейского происхожде-
ния, но чаще, чем у представителей Аляски [24]. По сравне-
нию с европейскими популяциями среди жителей Аляски 
аллель А обнаруживается значительно реже, и его частота 
аналогична показателям в Китае и Японии [25, 26].

Так, полногеномные исследования ассоциации (GWAS) 
обнаружили, что СД имеет генетическую гетерогенность 
и среди различных этнических групп есть те, у которых бо-
лее высокие шансы развития СД 2 [27]. По этой причине 
некорректно экстраполировать полученные результаты на 
другую выборку.

Учитывая популяционно-генетическое российское раз-
нообразие, необходимо изучение полиморфных вариан-

тов, которые могут ассоциироваться с  развитием много-
факторных заболеваний у российского населения, а также 
поиск новых полиморфизмов, характерных для определен-
ных российских этнических и региональных групп.

По результатам ранее проведенных генетических иссле-
дований, региональные группы татар (сибирские, поволж-
ские и крымские) существенно отличаются друг от друга. 
В масштабе генетических различий Северной Евразии 
они даже не образовали единый кластер. Таким образом, 
формирование региональных групп татар происходило 
автономно, и единого «общетатарского» генофонда не су-
ществует. Кроме того, внутри региональных групп татар 
отмечается значительное генетическое многообразие. Это 
может быть обусловлено тем, что каждая группа имеет не-
сколько генетических пластов, т.е. формирование каждой 
из групп происходило из нескольких источников. Однако 
показано, что преобладающим в  генофонде поволжских 
татар (в исследование включены собственно татары, ми-
шари и  кряшены) является компонент, унаследованный 
от дотюркского коренного населения Восточной Евро-
пы и  Приуралья, на «южный» компонент приходится не-
большая часть, предположительно связанная с миграцией 
с Кавказа, при этом наименьший вклад вносит централь-
ноазиатский компонент [28]. У казанских татар «южный» 
компонент составляет 15%, и  его особенностью является 
наличие гаплогрупп, распространенных в  Восточной Ев-
ропе и  Средиземноморье. У мишарей на долю «южного» 
компонента приходится 23%, и он состоит из гаплогрупп, 
которые распространены в  Южной Европе, Малой Азии 
и  Средиземноморье. У кряшен «южный» компонент за-
нимает 29% и  характеризуется гаплогруппами Западного 
и  Восточного Кавказа. Центральноазиатский компонент 
у кряшен составляет 6%, у мишарей на него приходится 3%, 
а у казанских татар – всего 1%.

По данным исследования с  участием пяти субэтносов 
сибирских татар, генетическое происхождение каждого 
субэтноса различное. Таким образом, пути этногенеза иске-
ро-тобольских татар (произошли из сибирского субстрата 
и  притока из Северо-Восточной Европы), татар-бухарцев 
(происходят от народов Западного Кавказа), заболотных 
татар (близки по происхождению к самодийцам Северного 
Урала и уграм Западной Сибири), ялуторовских татар (пе-
реднеазиатское происхождение), иштякско-токузских татар 
(палеосибирское происхождение) отличаются друг от друга.

Учитывая развитие в условиях длительной генетической 
изоляции, генофонд коренных популяций Сибири уни-
кален, что вызывает большой научный интерес у  многих 
исследователей. Являясь одним из самых многочисленных 
коренных этносов Сибири, якуты (саха) представляют 
большинство коренного населения Республики Саха [29]. 

Анализ источников XIII в. демонстрирует, что происхож-
дение усть-талькинцев и  этнического ядра саха связано 
с племенем татар [30]. По мнению В.В. Ушницкого, кангалас-
цы – этническое ядро саха, которые являлись частью объе-
динения татар. Возможно, найманы и  кереиты выступали 
в качестве тюркского компонента в составе канглов, которые 
вплоть до XIII в. жили на территории Центральной Азии [31].

Таким образом, вопрос о том, можно ли воспроизвести ас-
социацию полиморфного маркера rs9939609 гена FTO с СД 2 
в разных этнических популяциях РФ, остается открытым. 

Цель  – выполнить молекулярно-генетический анализ 
распределения частот аллелей и  генотипов полиморфизма 
rs9939609 гена FTO, ассоциированного с  риском развития 
СД 2, у пациентов с СД 2 в якутской и татарской популяциях.

Материалы и методы
В исследовании приняли участие лица из популяции 

якутской национальности Республики Саха (Якутия) 
 ФГБНУ ЯНЦ КМП, г. Якутск (n=132) и татарской популя-
ции – жители РТ (n=134). У всех пациентов выявлен СД 2.

Таблица 1. Распределение частот аллелей и генотипов  
полиморфизма rs9939609 гена FTO в разных популяциях  
без нарушения углеводного обмена

Популяция
Генотипы, % Аллель 

риска А, %ТТ ТА АА

Африканцы 25,6 50,1 24,4 49,4

Вьетнамцы 59,6 35,4 5,1 22,7

Европейцы 37,2 42,9 19,9 41,4

Индийцы 49,0 41,2 9,8 30,4

Китайцы 76,2 20,0 3,8 13,8

Колумбийцы 43,6 44,7 11,7 34,0

Мексиканцы 57,8 39,1 3,1 22,7

Перуанцы 85,9 11,8 2,4 8,2

Пуэртори-
канцы

37,5 52,9 9,6 36,1

Финны 41,4 38,4 20,2 39,4

Японцы 68,3 28,8 2,8 17,3



CONSILIUM MEDICUM. 2024;26(4):232–237. 235

https://doi.org/10.26442/20751753.2024.4.202662 ORIGINAL ARTICLE

Генотипирование полиморфизма rs9939609 гена FTO 
проведено на базе центральной научно-исследовательской 
лаборатории ФГБОУ ВО «Казанский ГМУ» и  в лаборато-
рии наследственной патологии отдела молекулярной гене-
тики ФГБНУ ЯНЦ КМП. Для генетического исследования 
использовали ДНК из ранее выделенных лейкоцитов кро-
ви сорбентным методом с  применением набора реагентов  
«АмплиПрайм ДНК-сорб-В» («ИнтерЛабСервис», Россия). 
Молекулярно-генетический анализ для образцов татарской 
популяции проводили с использованием аллель-специфич-
ной полимеразной цепной реакции в режиме реального вре-
мени на амплификаторе CFX-96 (Bio-Rad Laboratories, США) 
с  помощью коммерческих наборов реагентов («Тестген», 
Россия). Для генотипирования образцов ДНК якутской по-
пуляции применен метод полимеразной цепной реакции 
(ПЦР) полиморфизма длин рестрикционных фрагментов 
с использованием специфичных праймеров (форвард прай-
мер: 5’-AACTGGCTCTTGAATGAAATAGGATTCAGA-3’ 
и реверс праймер: 5’-AGAGTAACAGAGACTATCCAAGTGC
AGTAC-3’; ООО «Биотех-Индустрия», г. Москва). Темпера-
турные условия ПЦР являлись следующими: 95°C – 4 мин, 
затем 35 циклов при 94°C – 30 с, 58°C  – 30 с и 72°C – 1 мин 
и  заключительная элонгация при 72°C  – 10 мин. После 
ПЦР амплификат rs9939609 гена FTO подвергался рестрик-
ции с  применением эндонуклеазы ZrmI (ООО «СибЭн-
зим», г. Новосибирск) в течение 3 ч при 37°С. Разрезанные 
ПЦР-продукты подвергали горизонтальному электрофоре-
зу в  4% агарозных гелях, окрашенных этидиум бромидом, 
в буфере 1хTBE при 120 В в течение 1 ч и визуализировали 
с  использованием гель-документирующей системы (Vilber 
Lourmat, Франция). Результаты генотипирования интерпре-
тировались на основе различных шаблонов бэндов: ТТ гено-
тип 182 пар нуклеотидов (п.н.), АТ генотип 182, 154 и 28 п.н., 
АА генотип 154 и 28 п.н.

Распределение генотипов и  аллелей пациентов по 
rs9939609 гена FTO сравнивали с условно здоровыми жите-
лями РТ (n=832) и с базой данных 1000GENOME, европей- 
ская популяция (n=503) для татарской популяции, а также 
с условно здоровыми людьми популяций Республики Саха 
(Якутия; n=70) и с базой данных 1000GENOME, восточно- 
азиатская популяция (n=504) для жителей Якутии.

Статистическая обработка данных проведена с  исполь-
зованием программ GraphPad InStat, Microsoft Excel 2007. 
Анализ значимости различий в распределении частот ал-
лелей и  генотипов исследуемых выборок и  проверка со-
ответствия равновесию Харди–Вайнберга осуществлены 
с  использованием критерия χ2. Показатель «отношение 
шансов» (ОШ) служил для оценки относительного риска 
развития заболевания. 

Результаты
Изучение частот генотипов показало, что для исследу-

емого генетического маркера rs9939609 гена FTO распре-
деление генотипов в  контрольных группах и  выборках 
пациентов с  СД 2 в  обеих популяциях соответствовало 
равновесию Харди–Вайнберга (p>0,05).

Нами проведен анализ частоты встречаемости всех гено-
типов и аллелей у пациентов с СД 2, проведено сравнение 
с  результатами собственной контрольной группы и  с  ба-
зой данных 1000GENOME. 

Анализ ассоциации полиморфизмов rs9939609 гена FTO 
с риском развития СД 2 в татарской популяции продемон-
стрирован в  табл. 2. Частота генотипа АА полиморфизма 
rs9939609 гена FTO в группе СД 2 отличалась от собственной 
контрольной выборки: 30,1% против 14,1% (p=0,00000006), 
а  также от европейской группы контроля из базы данных 
1000GENOME: 30,1% против 19,9% (p=0,0006). Риск разви-
тия СД 2 при оценке доминантной модели наследования 
увеличивается у носителей аллеля риска А (ОШ 2,91, дове-
рительный интервал – ДИ 1,86–4,53; p=0,000001). При этом 
носительство генотипа ТТ связано с  пониженным риском 
развития заболевания (ОШ 0,34, ДИ 0,22–0,54). 

Анализ распределения частот аллелей и  генотипов по-
лиморфного маркера rs9939609 гена FTO в группе с СД 2 
в  якутской популяции и  собственной здоровой группой 
контроля не выявил достоверных отличий (табл. 3), однако 
в  группе с  СД 2 частота аллеля риска оказалась выше на 
3,4%, чем в контрольной группе. 

При оценке распределения частот генотипов и  алле-
лей полиморфизма rs9939609 гена FTO относительно 
восточноазиатской контрольной группы из базы данных 
1000GENOME обнаружены статистически значимые раз-

Таблица 2. Ассоциация полиморфизма rs9939609 гена FTO с развитием СД 2 у жителей РТ

Аллель/
генотип 
полиморфиз-
ма rs9939609 
гена FTO

СД 2 
(n=133),  
абс. (%)

Группа 
контроля 
(n=832), 
абс. (%)

Группа  
европейско-
го контроля 

1000GENOME 
(n=503),  
абс. (%)

ОШ  
(95% ДИ)* χ2* р* ОШ  

(95% ДИ)** χ2** р**

T 120 (45,1) 1069 (64,2) 590 (58,6) 0,46 (0,35–0,59)
35,48 0,000000003

0,58 (0,44–0,76)
15,63 0,00008

A 146 (54,9) 595 (35,8) 416 (41,4) 2,19 (1,66–2,84) 1,73 (1,31–2,27)

TT 27 (20,3) 354 (42,5) 187 (37,2) 0,37 (0,24–0,57)

33,45 0,00000006

0,33 (0,22–0,54)

14,93 0,0006TA 66 (49,6) 361 (43,4) 216 (42,9) 1,23 (0,86–1,75) 1,29 (0,89–1,85)

AA 40 (30,1) 117 (14,1) 100 (19,9) 2,55 (1,71–3,79) 2,63 (1,73–4,00)

Примечание. Здесь и далее в табл. 3: ОШ (95% ДИ) – ОШ с границами 95% ДИ, *сравнительный анализ частот аллелей и генотипов полиморфизма rs9939609 гена FTO у пациентов с СД 2 и 
собственной группы контроля, **сравнительный анализ частот аллелей и генотипов полиморфизма rs9939609 гена FTO у пациентов с СД 2 и группы контроля из базы данных 1000GENOME.

Таблица 3. Ассоциация полиморфизма rs9939609 гена FTO с развитием СД 2 у жителей Якутии

Аллель/
генотип по-
лиморфизма 
rs9939609  
гена FTO

СД 2 
(n=132), 
абс. (%)

Группа 
контроля 

(n=70), 
абс. (%)

Группа восточ-
ноазиатского 

контроля 
1000GENOME 

(n=504),  
абс. (%)

ОШ  
(95% ДИ)* χ2* р* ОШ  

(95% ДИ)** χ2** р**

T 191 (72,3) 106 (75,7) 838 (83,1) 0,48 (0,52–1,34)
0,53 0,47

0,53 (0,39–0,73)
15,75 0,00007

A 73 (27,7) 34 (24,3) 170 (16,9) 1,19 (0,74–1,91) 1,88 (1,37–2,58)

TT 68 (51,5) 38 (54,2) 353 (70,0) 0,89 (0,50–1,60)

1,40 0,5

0,45 (0,31–0,67)

16,15 0,0003TA 55 (41,7) 30 (42,9) 132 (26,2) 0,95 (0,53–1,71) 2,01 (1,35–3,00)

AA 9 (6,8) 2 (2,9) 19 (3,8) 2,49 (0,52–11,85) 1,87 (0,82–4,23)



  

ОРИГИНАЛЬНАЯ СТАТЬЯ

CONSILIUM MEDICUM. 2024;26(4):232–237.236

https://doi.org/10.26442/20751753.2024.4.202662

личия. Частота рискового аллеля в группе СД 2 оказалась 
статистически значимо выше, чем в группе контроля (27,7% 
против 16,9%; p=0,00007). Распределение генотипов в груп-
пе СД 2 (TT – 51,5%, TA – 41,7%, АА – 6,8%) значимо от-
личается от распределения в группе контроля (TT – 70,0%,  
TA – 26,2%, AA – 3,8%; p=0,0003). Носители хотя бы одного 
аллеля риска А имеют практически в  2,5 раза выше риск 
развития СД 2 (ОШ 2,20, ДИ 1,49–3,25; p=0,00006). Анализ 
доминантной модели наследования также показал, что го-
мозиготный генотип ТТ обладает протективным действи-
ем (ОШ 0,45, ДИ 0,31–0,67; p=0,00006).

Обсуждение
Согласно данным о вариабельности частот аллелей по-

лиморфных вариантов гена FTO, ассоциированных с  за-
болеваниями и  патогенетически значимыми признаками 
в различных этно-территориальных группах, известно, что 
значительная часть населения являются носителями не-
благоприятных аллелей [8]. По мнению А.К. Батурина и со-
авт., характер и  степень взаимосвязи полиморфизма гена 
FTO, а также частота встречаемости аллеля А существенно 
зависят от расово-этнического происхождения [32]. Гене-
тические исследования поволжских татар выявили преоб-
ладание в их митохондриальной ДНК западно-евразийско-
го компонента (84%) по сравнению с  восточноазиатским 
(16%). Нами выявлено, что у  жителей РТ без нарушений 
углеводного обмена распространение рискового аллеля А 
составило 36%, что сопоставимо с  данными европейской 
популяции (37–46%) [11], что подтверждает анализ гено-
фонда татар [33]. В якутской популяции аллель А встреча-
ется значительно реже и составляет 24%. Мы предполагаем, 
что татарская популяция более предрасположена к  СД  2, 
чем якутская. Так, в  популяции якутов чаще встречается 
протективный генотип TT (рис. 1). 

Наше исследование продемонстрировало ассоциацию 
носительства аллеля риска А полиморфизма rs9939609 гена 
FTO с СД 2 в татарской популяции, в якутской популяции 
обнаружена лишь слабая тенденция. Данная особенность 
может быть обусловлена маленькой выборкой, что требует 
дальнейшего изучения при условии увеличения выборки.

S. Doaei и  соавт. объединили данные коэффициентов 
шансов 8 исследований и  продемонстрировали ассоциа-
цию между полиморфизмом rs9939506 гена FTO с ожире-
нием в европейской популяции, в то время как в азиатской 
популяции статистически значимой взаимосвязи не обна-
ружено [34, 35]. 

Носительство защитного аллеля Т приводит к увеличе-
нию липолиза, что способствует снижению объема жиро-
вой ткани. У коренных жителей арктических территорий 
обнаруживается более низкий уровень общего холесте-
рина и триглицеридов, при этом значения липопротеидов 
высокой плотности более высокие. Предположительно, это 

может обусловливаться усилением процесса липолиза ли-
попротеидов, насыщенных триглицеридами, за счет повы-
шенной активности липопротеидлипазы [36, 37].

Заключение
Таким образом, чем больше азиатского компонента в ге-

номе популяции, тем в  меньшей степени она предраспо-
ложена к ожирению и СД 2. Полиморфизм rs9939609 гена 
FTO ассоциирован с  риском развития СД 2 в  популяции 
татар, в якутской популяции взаимосвязи не обнаружено. 
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