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Сахарный диабет (СД)  – распространенное 
заболевание, характеризующееся гипергликеми-
ей и сопутствующими метаболическими нару-
шениями. В  отличие от наиболее часто встре-
чающихся первого и второго типов СД (СД1 и 
СД2) с полигенным характером наследования, 
до 5  % клинических фенотипов минимально 
подвержены модулирующему действию факто-
ров окружающей среды и ассоциированы, как 
правило, с носительством специфического ва-
рианта одного гена [1]. Менделевские подтипы 
сахарного диабета включают диабет взрослого 
типа у молодых, или MODY (Maturity-Onset 
Diabetes of the Young), неонатальный диабет, а 
также системные синдромальные формы.

Наличие моногенной формы диабета мож-
но заподозрить, если клинические проявления 
у пациента не соответствуют классической кар-
тине как СД1, так и СД2, а именно: молодой 
возраст начала, отсутствие зависимости от ин-
сулина, отсутствие титров антител к островкам 
поджелудочной железы, отсутствие ожирения 
или других признаков резистентности к инсули-
ну, а также семейный анамнез СД в нескольких 
поколениях [2, 3].

Верифицировать у пациента моногенную 
форму СД возможно только при проведении 
молекулярно-генетического анализа. На основе 
данных о механизмах формирования менделев-
ских подтипов СД разработаны алгоритмы по 
выявлению таких пациентов, сформированы 
персонализированные подходы к назначению 
сахароснижающих препаратов [4]. Интегрирова-
ние в практическую медицину методов секве-
нирования нового поколения (Next Generation 
Sequencing, NGS) позволяет быстро и точно вы-
полнять диагностику, корректировать лечение, 
выявлять группы риска и проводить раннюю 
профилактику заболевания и его осложнений [5].

Цель. Выявление генетических вариантов, 
определяющих развитие заболевания, с исполь-
зованием высокотехнологичного секвенирова-
ния нового поколения у 280  пациентов с диа-
гнозом СД и клиническими признаками моно-
генного типа СД.

Материал и методы. Секвенирование но-
вого поколения проведено у 280  пробандов с 
диагнозом СД и клиническими признаками 
MODY-диабета с последующей верификацией 
обнаруженных вариантов прямым автоматиче-



415

ским секвенированием по Сэнгеру. В данном 
исследовании использованы экзомное секве-
нирование [6] и разработанная нами таргетная 
панель генов. В таргетную панель включены ко-
дирующие участки и прилегающие сайты сплай-
синга генов, ассоциированных с моногенными 
формами сахарного диабета. Последующий био-
информационный анализ представлял собой 
удаление ПЦР-дупликатов, поиск однонуклео-
тидных вариантов с помощью Genome Analysis 
Toolkit v.3.3 и их аннотацию с использованием 
программы ANNOVAR. Также были использо-
ваны данные баз gnomAD, ClinVar и учтены ли-
тературные данные.

Результаты. У 51 пробанда из 280 обнару-
жены патогенные и вероятно патогенные ранее 
описанные и новые варианты в генах, ассоции-
рованных с MODY-диабетом. Замены выявлены 
в генах GCK, HNF1A, HNF4A и ABCC8. Кроме 
этого обнаружены описанные ранее редкие ва-
рианты в генах WFS1 (кодирует трансмембран-
ный белок вольфрамин) у одного пациента и 
TRMT10A (кодирует белок тРНК метилтрансфе-
разы 10 гомолога А, принадлежащий к семей-
ству тРНК (гуанин-1-)-метилтрансфераз) также 
у одного пациента.

Показано, что молекулярно-генетическое тес
тирование является быстрым и надежным спосо-
бом диагностики моногенных форм СД, в отли-
чие от СД1 и СД2. Генетическое тестирование в 
семьях пробандов позволило выявить носителей 
мутаций среди их родственников с целью про-
ведения первичной профилактики у бессимптом-
ных носителей патогенных вариантов.

Заключение. Представленное исследование 
демонстрирует перспективность молекулярно-
генетического тестирования пациентов с се-

мейными формами СД с помощью технологии 
секвенирования нового поколения. Персонали-
зированный подход к диагностике и лечению 
особенно важен при выявлении неклассическо-
го течения СД у лиц молодого возраста.

Финансирование. Высокотехнологичное сек-
венирование нового поколения частично выпол-
нено при поддержке проекта FWNR-2022-0021.
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Цель. Проанализировать влияние клинико-
анамнестических, лабораторно-инструменталь-
ных показателей и их сочетаний на риск разви-
тия тиреотоксической кардиомиопатии (ТТК).

Материал и методы. В исследование вклю-
чены 113  женщин 25–60  лет с диагнозом «бо-
лезнь Грейвса» (БГ) (54,0 % (n = 61) со средней 
степенью тяжести, 46,0 % (n = 52) – с тяжелой 

степенью), поступившие на оперативное лече-
ние в отделение эндокринной хирургии. Дли-
тельность течения БГ со средней степенью ти-
реотоксикоза (ТТ) в молодом возрасте  – 18,5 
(14,0; 20,0) месяцев (медиана (Q1; Q3)), в сред-
нем возрасте – 19,0 (15,0; 21,0) (р = 0,51), с тя-
желой степенью ТТ – соответственно 25,0 (18,0; 
30,0) и 25,0 (20,0; 31,0) месяцев (р  =  0,51). На 
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