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РЕЗЮМЕ Цель – изучение полиморфизма генов цитокинов (фактор некроза опухоли – TNF G308A, 
интерлейкины – IL-10 C592A, IL-10 G1082A), гена регуляторной молекулы воспаления (CD14 C159T) 
у пациентов, перенесших COVID-19-ассоциированное поражение легких.

Материал и методы. В исследование вошли 156 пациентов после перенесенной пневмонии на фоне 
COVID-19 через месяц после выписки из стационара. Пациенты были разделены на группы в зави-
симости от степени поражения легких по результатам компьютерной томографии (КТ): 1-я группа  
(n = 74) – КТ-1, 2; 2-я группа (n = 82) – КТ-3, 4. В группу контроля вошли 56 здоровых лиц.

Молекулярно-генетические исследования TNF G308A, IL-10 C592A, IL-10 G1082A, CD14 C159T про-
водились методом полимеразной цепной реакции (ПЦР) с аллель специфичными праймерами 
(LEGENDplex™).  

Результаты и обсуждение. При исследовании полиморфизма гена TNF G308A было выявлено бо-
лее частое – в 1,3 раза (р < 0,001, отношение шансов (ОШ) = 3,6) по сравнению с группой контроля 
носительство аллели G, гена рецептора IL-10 G1082A – более частое (в 6 раз; р < 0,001) носительство 
аллели G у пациентов 2-й группы. У лиц 2-й группы в 7,5 раз (р < 0,001) чаще встречался генотип 
G/G, чем у больных 1-й.  

Анализ полиморфизма гена IL-10 C592A показал более частую (в 3,4 раза) встречаемость у обсле-
дованных аллели С (р < 0,001; OШ = 13), а также более частое носительство генотипа С/С (в 4,5 раза) 
у пациентов 2-й группы по сравнению с контролем (р < 0,001). 

Изучение полиморфизма гена рецептора CD14 C159T показало более частое (в 1,4 раза; р < 0,001; 
ОШ = 2,4) носительство аллели С у больных в сравнении с группой контроля. 

Заключение. Проведенное исследование выявило взаимосвязь развития и тяжести течения COVID-
19-ассоциированного поражения легких с носительством определенных полиморфизмов изучен-
ных цитокинов.
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Новая коронавирусная инфекция (СOVID-19), 
быстро переросшая в глобальную пандемию, 
повлияла практически на все сферы жизни че-
ловечества и обусловила необходимость прове-
дения различных исследований, направленных 

на поиск факторов, определяющих различное 
течение этого инфекционного заболевания [1, 2]. 
На сегодняшний день установлено, что поли-
морфизм единичных нуклеотидов за счет фор-
мирования специфических аллелей генов вно-
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сит важный вклад в фенотипические различия 
между людьми, в том числе в персональные 
особенности развития защитных реакций, а 
также предрасположенность к целому ряду за-
болеваний. Различия в генах, контролирующих 
защитные реакции организма, могут определять 
характер протекания воспалительного ответа и 
специфических иммунологических реакций при 
внедрении патогенов [3, 4]. 

Цель настоящего исследования  – изучение по-
лиморфизма генов TNF G308A, интерлейкинов – 
IL-10 C592A, IL-10 G1082A, гена CD14 C159T у лиц, 
перенесших COVID-19-ассоциированное пора-
жение легких.

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ 

В исследование вошли 156 пациентов после 
перенесенной пневмонии на фоне COVID-19, 
которые ранее находились на лечении в моно-
стационаре г. Чита в период с 01 июня по 31 ок-
тября 2020 года. Исследование проведено через 
месяц после выписки. 

Диагноз новой коронавирусной инфекции под-
твержден обнаружением РНК вируса SARS-CoV-2 
с помощью ПЦР в режиме реального времени. 
Критерии невключения в исследование: лимфо-, 
миелопролиферативные и системные заболева-
ния, по поводу которых назначалась иммуносу-
прессивная терапия, ВИЧ-инфекция, хрониче-
ская алкогольная интоксикация, беременность.

Пациенты были разделены на группы в зависи-
мости от степени поражения легких по резуль-
татам КТ: 1-я группа (n  =  74)  – КТ-1, 2, медиана 
возраста – 52,0 (50,8; 54,2); 2-я группа (n = 82) – 
КТ-3, 4, медиана возраста  – 53,0 (52,3; 54,7);  
3-я группа (контроль) (n  =  56)  – относительно 
здоровые лица, медиана возраста  – 55,0 (51,2; 
55,0). Группы были сопоставимы по полу и воз-
расту.

Молекулярно-генетические исследования ге-
нов TNF G308A, IL-10 C592A, IL-10 G1082A, гена 
CD14 C159T проводились методом ПЦР с аллель 
специ фичными праймерами (LEGENDplex™). Вы-
деление ДНК – с помощью ПЦР с детекцией ре-
зультатов в режиме реального времени (PCR-RT) 
и ПЦР с электрофоретической детекцией ре-
зультатов («ДНК-Технология»). 

Статистическая обработка результатов исследо-
вания осуществлялась с помощью пакета про-

грамм IBM SPSS StatisticsVersion 25.0 (лицензия 
№ Z125-3301-14, IBM, США). При проведении ста-
тистического анализа руководствовались прин-
ципами Международного комитета редакторов 
медицинских журналов (IC MJE) и рекоменда-
циями «Статистический анализ и методы в пу-
бликуемой литературе» (SAMPL). Нормальность 
распределения признаков при численности ис-
следуемых групп более 50 человек оценивали 
с помощью критерия Колмогорова – Смирнова. 
Учитывая распределение признаков, отличное 
от нормального во всех исследуемых группах, 
полученные данные представляли в виде меди-
аны, первого и третьего квартилей: Me (Q1; Q3). 

Для сравнения количественных признаков трех 
независимых групп использовали критерий Кра-
скелла – Уоллеса. Для определения корреляци-
онных связей между исследуемыми параметра-
ми – коэффициент Спирмена. Силу связи между 
исследуемыми параметрами измеряли по шкале 
Чеддока. Сравнение номинальных данных про-
водилось при помощи критерия χ2 Пирсона, при 
малых выборках предпочтение отдавали опре-
делению критерия χ2 Пирсона с поправкой на 
правдоподобие. Для определения силы связи 
между фактором риска и исходом использовал-
ся критерий Крамера (V). Соответствие наблюда-
емых распределений частот генотипов теорети-
чески ожидаемым по закону Харди – Вайнберга 
осуществлялось по критерию χ2 Пирсона. Оцен-
ка ассоциаций рассчитывалась в значениях ОШ. 

Сравнительный анализ парных комбинаций 
генотипов и расчет ОШ использовался для  
изучения межгенных взаимодействий, проявля-
ющихся в накоплении комбинаций определен-
ных генотипов исследуемых генов в основной 
группе в отличие от контроля [5]. Результаты 
считали статистически значимыми при р < 0,05.

Исследование одобрено этическим комитетом 
ФГБОУ ВО «Читинская государственная меди-
цинская академия» Минздрава России. Перед 
проведением комплекса исследований получе-
но информированное добровольное согласие 
пациентов, работа выполнена с учетом требова-
ний Хельсинской декларации Всемирной меди-
цинской организации (2013). 

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ 

В настоящее время имеются немногочисленные 
данные о роли полиморфизма генов цитокинов 
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в иммунопатогенезе коронавирусной инфекции 
COVID-19, причем эти данные неоднозначны. 

В нашем исследовании при анализе полимор-
физма гена TNF G308A у пациентов с COVID-19-
ассоциированным поражением легких было 
выявлено более частое носительство аллели 
G – в 1,3 раза по сравнению с группой контроля 
(р < 0,001, ОШ = 3,6). Оценка генотипов показала 
более частое (в 2,2 раза; р < 0,001) носительство 
гомозиготы G/G по сравнению с контрольной 
группой (табл. 1). При проведении корреляци-
онного анализа была установлена прямая по-
ложительная взаимосвязь между более частым 
носительством аллели G у больных и частым 
носительством гомозиготы G/G в сравнении с 
контролем, установлена умеренная сила взаи-
мосвязи (V = 0,27; p < 0,001). 

Актуальность исследования полиморфизма гена 
TNF G308A у пациентов с COVID-19 обусловлена 
тем, что он является одним из наиболее значи-
мых цитокинов при развитии патологии, и ге-
нетически запрограммированный повышенный 
или пониженный синтез 62тTNF сказывается на 
реактивности иммунной системы. В промотор-
ную зону гена TNFα включены восемь полиморф-
ных участков с единичными нуклеотидными 
заменами, важной для человека считается заме-
щение гуанина на аденин в положении G308A. В 
ряде работ продемонстрировано, что полимор-

физм G308A повышает транскрипционную ак-
тивность гена TNF и, соответственно, продукцию 
цитокина. Так, аллель G308A был ассоциирован 
с ревматоидным артритом и системной красной 
волчанкой [6]. В отечественной медицинской 
литературе данные по изучению полиморфиз-
ма TNF G308A при COVID-ассоциированном по-
ражении легких не представлены. Имеются не-
многочисленные противоречивые зарубежные 
исследования [7].

При сравнении с аналогичным исследовани-
ем пациентов с пневмонией на фоне гриппа 
А/Н1N1/09 обнаружена сходная картина: гомо-
зиготное носительство аллели G у больных на-
блюдалось чаще, чем в контроле. Из 11 тяжелых 
пациентов с острым промиелоцитарным лейко-
зом и острым респираторным дистресс-синдро-
мом на фоне гриппозной пневмонии у 8 (73 %) 
выявлен G/G генотип TNF G308A, в том числе у 
3 умерших [2, 8]. OШ того, что у носителей гено-
типа G/G изучаемого полиморфизма разовьет-
ся гриппозная пневмония, к тому, что событие 
не произойдет, было равно 2 [2, 8]. При изуче-
нии пациентов после перенесенной инфекции 
COVID-19 установлено, что у носителей геноти-
па G/G полиморфизма TNF G308A разовьется 
COVID-ассоциированное поражение легких, к 
тому, что событие не произойдет, ОШ равно 5,8. 
Кроме того, ОШ того, что при данном генетиче-

Таблица 1. Частоты аллелей и генотипов полиморфизма гена TNF G308А у пациентов с COVID-19-
ассоциированным поражением легких

Генетический 
маркер

Контроль
(n = 56)

1-я группа
(n=74)

2я группа
(n=82)

Тестовая 
статистика 

Пирсона

Попарное сравнение 
исследуемых групп

Аллель А 35 % (39/112) 14 % (20/148) 12 % (20/164)
χ2 = 26,40
р < 0,001

χ2
к-1 = 16,5, p1-к < 0,001

χ2
к-2 = 20,3, p2-к < 0,001
χ²1-2 = 0,12, p1-2 = 0,73

Аллель G 65 %
(73/112)

86 % 
(128/148)

88 % 
(144/164)

G/A 62 %
(35/56)

27 % (20/74) 22 % (18/82)

χ2 = 31,54
р < 0,001

χ2
1-к = 16,4, p1-к < 0,001

χ2
2-к = 23,1, p2-к < 0,001
χ²1-2 = 0,54, p1-2 = 0,46

G/G 34%
(19/56)

73 % (54/74) 77 % (63/82) χ2
1-к = 19,7, p1-к < 0,001

χ2
2-к  = 25,41, p2-к < 0,001
χ²1-2 =  0,31, p1-2 = 0,58

A/A 4 %
(2/56)

0 1 %
(1/82)

χ2
1-к = 0,18, p1-к > 0,05

χ2
2-к = 0,57, p2-к > 0,05

χ²1-2 = 1,0, p1-2 = >0,05

Примечание: статистическая значимость различий между: р1-к – 1-й группой и группой контроля;  
р2-к – 2-й группой и группой контроля; р1-2 – между 1-й и 2-й группами.
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ском маркере разовьется более тяжелое COVID-
ассоциированное поражение легких КТ-3, КТ-4, к 
шансам менее тяжелого течения, равно 1,2 [2, 6, 8]. 

При исследовании полиморфизма гена ре-
цептора IL-10 G1082A выявлено более частое 
(в 6 раз; р < 0,001) носительство аллели G у па-
циентов с тяжелым течением пневмонии на 
фоне COVID-19 (КТ-3, 4) по сравнению с группой 
контроля. Обнаружены различия при сравне-
нии групп пациентов по тяжести течения COVID-
ассоциированного поражения легких: у лиц с 
тяжелым течением (КТ-3, 4) в 7,5 раз (р < 0,001) 
чаще встречался генотип G/G, чем у больных с 
менее тяжелым течением (КТ-1, 2) (табл. 2). В 
данном случае корреляционный анализ также 
положительный, обладает умеренной силой 
связи (V – 0,26; p < 0,001).

Включение в исследование полиморфизмов 
гена IL-10 обусловлено его резким и ранним по-
вышением, что свидетельствует о гипервоспа-
лении во время тяжелой инфекции SARS-CoV–2. 
И. Н. Шишиморов и др., основываясь на хорошо 
известной роли противовоспалительного и им-
муносупрессивного цитокина, его повышение 
расценивают как попытку умерить гипервоспа-
ление и предотвратить повреждение тканей 
[1]. Тем не менее одновременное повышение 
уровня IL-10 и различных провоспалительных 

цитокинов и наблюдаемая взаимосвязь между 
повышенными уровнями IL-10 и тяжестью за-
болевания позволяют предположить, что IL-10 
либо не способен надлежащим образом пода-
влять воспаление, либо действует способом, 
который отклоняется от его традиционной 
роли противовоспалительной молекулы [11]. 
P.  Gallagher et  al. выявили ассоциацию между 
генотипом -1082 G/G, степенью тяжести пневмо-
нии и уровнем летальности [11]. M. Gong и et al. 
продемонстрировали взаимосвязь между гено-
типом -1082 G/G и развитием острого респира-
торного дистресс-синдрома [13]. 

Результаты анализа полиморфизма гена рецеп-
тора IL-10 G1082A у пациентов с пневмонией на 
фоне гриппа А/Н1N1/09 в свое время показыва-
ли тенденцию преимущественного гомозигот-
ного носительства генотипа G/G. ОШ того, что 
при генотипе G/G изучаемого полиморфизма 
разовьется пневмония, к ОШ того, что событие 
не произойдет, было равно 5 [2, 8]. В нашем ис-
следовании ОШ того, что при аналогичном ге-
нотипе разовьется COVID-ассоциированное 
поражение легких, к ОШ того, что событие не 
произойдет, равно 3,9. Кроме того, ОШ при ге-
нотипе G/G полиморфизма гена IL-10 G1082A 
развития COVID-ассоциированного поражения 
легких КТ-3, КТ-4, к шансам того, что разовьет-

Таблица 2. Частоты аллелей и генотипов полиморфизма гена IL-10 G1082А у пациентов с COVID-19

Генетический 
маркер

Контроль
(n = 56)

1-я группа
(n=74)

2-я группа
(n=82)

Тестовая 
статистика 

Пирсона

Попарное сравнение 
исследуемых групп

Аллель А 69 %
(77/112)

73 %
(108/148)

51 %
(83/164) χ2=18,74

p<0,001

χ2
1-к = 0,55,

p1-к < 0,46
χ2

2-к = 8,99,
p2-к = 0,003
χ²1-2 = 16,39,
p1-2 < 0,001

Аллель G 31 %
(35/112)

27 %
(40/148)

49 %
(81/164)

A/A 43 %
(24/56)

50 %
(37/74)

32 %
(26/82)

χ2 = 27,82
р < 0,001

χ2
1-к = 0,65, p1-к = 0,42
χ2

2-к = 1,8, p2-к = 0,18
χ²1-2 = 5,4, p1-2 = 0,02

G/A 52 %
(29/56)

46 %
(34/74)

38 %
(31/82)

χ2
1-к = 0, 54, p1-к = 0,47

χ2
2-к = 11,68, p2-к < 0,001
χ²1-2 = 2,65, p1-2 = 0,1

G/G 5%
(3/56)

4%
(3/74)

30%
(25/82)

χ2
1-к = 1,0, p1-к > 0,05

χ2
2-к = 12,99, p2-к < 0,001

χ²1-2 = 18,46, p1-2 < 0,001

Примечание: статистическая значимость различий между: р1-к – 1-й группой и группой контроля;  
р2-к – 2-й группой и группой контроля; р1-2 – между 1-й и 2-й группами.
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ся COVID-ассоциированное поражение легких 
меньшей тяжести, равно 10,4. 

Анализ полиморфизма гена IL-10 C592A у паци-
ентов после перенесенной инфекции COVID-19 
показал наиболее частую (в 3,4 раза; р  <  0,001; 
OШ  =  13) встречаемость у больных аллели С 
в сравнении с контрольной группой. Причем 
в 4 раза (р < 0,001; ОШ = 9,6) чаще встречалось 
гомозиготное носительство. Также выявлено, 
что генотип С/С у пациентов с тяжелым тече-
нием (КТ-3, 4) в встречается 4,5 раза (р < 0,001) 
чаще по сравнению с контролем (табл. 3). 
Оценка корреляции полиморфизма гена под-
тверждает относительно сильная взаимосвязь 
(V – 0,51; p < 0,001) между частотой носительства 
генотипа С/С и развитием тяжелого COVID-19-
ассоциированного поражения легких.

В зарубежной медицинской литературе имеют-
ся данные о наличии у пациентов с острым по-
вреждением почек полиморфизма IL-10 G1082A 
[14]. В отечественной и зарубежной литературе 
данные по изучению полиморфизма гена рецеп-
тора IL10 C592A, G1082А при инфекции COVID-19 
не представлены. 

В аналогичном исследовании у пациентов с 
пневмонией на фоне гриппа А/Н1N1/09 было 
выявлено преимущественное (в 2 раза) гомо-
зиготное носительство аллели С в сравнении 
с контролем [2, 8]. ОШ развития пневмонии у 

носителей генотипа C/C полиморфизма IL-10 
C592A и того, что событие не произойдет, было 
равно 3,5 [2, 8]. В нашем исследовании ОШ того, 
что при данном генетическом маркере разо-
вьется COVID-ассоциированное поражение 
легких, к шансам того, что событие не произой-
дет, равно 9,6. 

Изучение полиморфизма гена рецептора CD14 
C159T у пациентов с COVID-19 показало более 
частое (в 1,4 раза; р < 0,001; ОШ = 2,4) носитель-
ство аллели С в сравнении с группой контроля. 
Оценка генотипа отразила преимущественно 
(в  2,5  раза; р  <  0,001; ОШ  =  4,5) гомозиготное 
носительство генотипа С/С у больных по срав-
нению с контролем. Также было выявлено, что 
генотип С/Т в 1,9 раза (p = 0,01) чаще встречал-
ся у пациентов с нетяжелым (КТ-1, 2) COVID-
ассоциированным поражением легких (табл. 4). 
Проведение корреляционного анализа также 
подтвердило взаимосвязь между более частым 
носительством генотипа С/С у больных и боль-
шей встречаемостью генотипа С/Т у лиц с нетя-
желым течением пневмонии, заключение обла-
дает умеренной силой связи (V – 0,51; p < 0,001).

Немаловажное значение в предрасположенно-
сти к инфекционному процессу имеет полимор-
физм гена, кодирующего экспрессию регуля-
торной молекулы воспаления CD14 как паттерн 
распознающего рецептора. По последним ми-

Таблица 3. Частоты аллелей и генотипов полиморфизма гена IL-10 C592А у пациентов с COVID-19

Генетический 
маркер

Контроль
(n = 56)

1-я группа
(n=74)

2-я группа
(n=82)

Тестовая 
статистика 

Пирсона

Попарное сравнение 
исследуемых групп

Аллель А 77 %
(86/112)

24  %
(35/148)

16 %
(27/164)

χ2 = 119,26,
р < 0,001

χ2
1-к = 72,35, p1-к < 0,001

χ2
2-к = 100,15, p2-к < 0,001
χ²1-2 = 2,52, p1-2 = 0,11Аллель C 23 %

(26/112)
76 %

(113/148)
84 %

(137/164)

A/A 70 %
(39/56)

4 %
(3/74)

5 %
(4/82)

χ2=109,21
p<0,001

χ2
1-к = 62,7, p1-к < 0,001

χ2
2-к = 65,07, p2-к < 0,001
χ²1-2 = 1,0, p1-2 > 0,05

C/A 14 %
(8/56)

39 %
(29/74)

23 %
(19/82)

χ2
1-к = 9,71, p1-к = 0,002
χ2

2-к = 1,67, p2-к = 0,21
χ²1-2 = 4,69, p1-2 = 0,03

C/C 16 %
(9/56)

57 %
(42/74)

72 %
(59/82)

χ2
1-к = 22,13, p1-к < 0,001

χ2
2-к = 41,56, p2-к < 0,001
χ²1-2 = 3,93, p1-2 = 0,04

Примечание: статистическая значимость различий между: р1-к – 1-й группой и группой контроля;  
р2-к – 2-й группой и группой контроля; р1-2 – между 1-й и 2-й группами.
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ровым наблюдениям, прослеживается взаимо-
связь гомозиготного варианта TT полиморфиз-
ма CD14 C159T с восприимчивостью к вирусным 
и микробным инфекциям и клинической тяже-
стью заболеваний, таких как туберкулез, респи-
раторно-синцитиальный вирус и хронический 
гепатит С [14, 15]. Напротив, генотип C/C был 
связан с предрасположенностью к тяжелой фор-
ме SARS в популяции Гонконга [15, 16].

При ранее проведенном исследовании поли-
морфизма гена CD14 C159T было выявлено, 
что встречаемость генотипа Т/Т среди заболев-
ших гриппом в 2,2 раза меньше по сравнению 
с контрольной группой (p = 0,03). Все умершие 
от осложнений внебольничной пневмонии на 
фоне гриппа А/H1N1/09 были носителями СD14 
(159 CC) [2, 6].

При оценке межгенного взаимодействия в 
развитии тяжелого течения COVID-19-ассоци-
ированного поражения легких необходимо от-
метить комбинацию генов IL-10 G1082A  (GG) 
c CD14 C519T (CC): в вопросе о возникновении 
заболевания она обладает низкой чувствитель-
ностью (Se  – 0,29), но тем не менее высокой 
специфичностью (Sp – 0,96). При данной комби-
нации полиморфизмов генов выявлен риск бо-
лее тяжелого течения COVID-ассоциированного 
поражения легких (КТ-3, 4) в 10 раз (RR  – 9,79; 
p < 0,001).

Полученные данные позволяют предположить, 
что с помощью генетического статуса пациента 
при COVID-19 можно прогнозировать тяжесть 
течения заболевания и возможные осложнения. 

ВЫВОДЫ 

1. У пациентов с COVID-19-ассоциированным по-
ражением легких чаще встречалось гомози-
готное носительство аллели G полиморфизма 
(308 G/А) гена TNF в сравнении с контролем 
(р < 0,001, ОШ = 3,6).

2. Анализ полиморфизма гена IL-10 (1082 G/A) 
у больных показал преобладание G аллели в 
виде гомозиготного носительства (р  <  0,001, 
ОШ  =  3,9), причем чаще у пациентов с тяже-
лым течением пневмонии на фоне COVID-19 
(р < 0,001, ОШ = 10,4). 

3. Исследование полиморфизма гена IL-10 
(С-592А) выявило частую встречаемость 
аллели С (р  <  0,001; OШ  =  13), в виде гомо-
зиготы С/С, причем чаще у тяжелых больных 
(р < 0,001; ОШ = 9,6).

4. Изучение полиморфизма гена рецептора 
СD14 C159T у пациентов показало более 
частое носительство аллели С (р  <  0,001; 
ОШ = 2,4) в сравнении с контролем и также в 
виде гомозиготного наследования (р < 0,001; 
ОШ = 4,5).  

Таблица 4. Частоты аллелей и генотипов полиморфизма гена СD14 C159T у пациентов с COVID-19

Генетический 
маркер

Контроль
(n = 56)

1-я группа
(n=74)

2-я группа
(n=82)

Тестовая 
статистика 

Пирсона

Попарное сравнение 
исследуемых групп

Аллель С 52 %
(58/112)

72 %
(106/148)

72 %
(118/164)

χ2 = 14,82,
р < 0,001

χ2
1-к = 10,78, p1-к = 0,002

χ2
2-к = 11,71, p2-к < 0,001
χ²1-2 = 0,004, p1-2 = 0,95Аллель Т 48 %

(54/112)
28 %

(42/148)
28 %

(46/164)

С/С 23 %
(13/56)

53 %
(39/74)

62 %
(51/82)

χ2 = 24,5,
р < 0,001

χ2
1-к = 8,4, p1-к = 0,004

χ2
2-к = 20,33, p2-к < 0,001
χ²1-2 = 3,55, p1-2 = 0,06

C/Т 57 %
(32/56)

38 %
(28/74)

20 %
(16/82)

χ2
1-к = 7,16, p1-к = 0,008

χ2
2-к = 20,77, p2-к < 0,001
χ²1-2 = 4,47, p1-2 = 0,04

Т/Т 20 %
(11/56)

18 %
(15/74)

18 %
(15/82)

χ2
1-к = 0,03, p1-к = 0,87

χ2
2-к = 0,04, p2-к = 0,84
χ²1-2 = 0, p1-2 = 1,0

Примечание: статистическая значимость различий между: р1-к – 1-й группой и группой контроля;  
р2-к – 2-й группой и группой контроля; р1-2 – между 1-й и 2-й группами.
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GENETIC PREDICTORS OF THE DEVELOPMENT AND SEVERITY OF COVID-19-ASSOCIATED LUNG LESION

А. М. Karachenova, Е. N. Romanova, А. А. Dutova

ABSTRACT Оbjective – to study the polymorphism of cytokine genes (tumor necrosis factor – TNFG308A, 
interleukins – IL10C592A, IL10G1082A), gene of regulatory molecule of inflammation (CD14C159T) in pa-
tients after Covid-19-associated lung lesion.

Material and methods. 156 patients after suffering pneumonia on the background of COVID-19 in one 
month after discharge from the hospital were enrolled in the study. All patients were divided into groups 
in dependence on the level of lung lesion upon the results of computer tomography (КТ): the first group 
(n = 74) – КТ-1, 2; the second group (n = 82) – КТ-3, 4. 56 healthy persons composed the control group.

Molecular genetic studies of cytokine genes (TNFG308A, IL 10 C592A, IL 10 G1082A), gene of regulato-
ry molecule of inflammation (CD14C159T) were performed by polymerase chain reaction (PCR) with al-
lele-specific primers (LEGENDplex™).  

Results and discussion. In the study of TNFG308A gene polymorphism the authors revealed 1,3 times more 
frequent G allele carriage (р < 0,001, odds ratio = 3,6) in comparison with control group, IL 10 G1082A re-
ceptor gene – more frequent (6 times) G allele carriage in patients from the second group (р < 0,001). G/G 
genotype was 7,5 times more common (р < 0,001) in the patients from the second group in comparison 
with the patients from the first group.  

The analysis of IL10C592A gene polymorphism demonstrated more frequent (3,4 times) occurrence of C 
allele (р < 0,001; odds ratio = 13), and also more frequent carriage of C/C genotype (4,5 times) in the pa-
tients from the second group in comparison with the persons from the control group (р < 0,001). 

The studying of CD14C159T receptor gene demonstrated more frequent (1,4 times) allele С carriage in 
the patients in comparison with healthy persons from the control group (р< 0,001; odds ratio = 2,4). 

Conclusion. The performed study revealed the interrelation between the development and severity of 
COVID-19-associated lung lesion and certain polymorphisms of studied cytokines.

Key words: COVID-19-associated lung lesion, gene polymorphism, flu А/Н1N1/09.


