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Проведен анализ генетической структуры выборки, состоящей из индивидов русской, татарской и 

башкирской этнической принадлежности, проживающих в Республике Башкортостан, на основе полноге-
номного анализа ассоциации с использованием метода анализа главных компонент. Результаты демонст-
рируют генетическую дифференциацию по 610000 локусам, изученным в рамках полногеномного ассо-
циативного исследования параноидной шизофрении, и подтверждают важность оценки ассоциации с па-
раноидной шизофренией с учетом этнической принадлежности. 

Ключевые слова: генетика, шизофрения, полногеномный анализ ассоциаций, этническая принадлеж-
ность, Республика Башкортостан, международный консорциум по психиатрической генетике. 

 
Проблема изучения генетических меха-

низмов предрасположенности к параноидной 
шизофрении как к многофакторному заболева-
нию является актуальным в современной гене-
тике человека. Результаты исследований раз-
личных коллективов, занимающихся генетикой 
шизофрении, часто бывают неоднозначны и 
противоречивы [1–3]. Целый ряд современных 
исследований демонстрируют наличие сущест-
венной генетической дифференциации популя-
ций по генам, ассоциированным со сложными 
многофакторными заболеваниями (МФЗ) [4–6]. 
По предположению, одной из причин межэтни-
ческих различий в распространенности этих 
болезней могут служить различия в частотах 
аллелей генов подверженности к МФЗ [3, 7]. 
Явление уникальности генетического разнооб-
разия этнических групп, вероятно, связано с 
процессами формирования и адаптации их на 
протяжении многих веков.  

Таким образом, можно предположить, что 
противоречивость результатов ассоциативных 
исследований генетических маркеров с шизоф-
ренией может являться следствием вариабель-
ности структуры наследственной компоненты 
данного заболевания у представителей различ-
ных этнических групп.  

Русские, татары и башкиры являются  
основными этническими группами, прожива- 
 

 
 
 
 
 

ющими в Республике Башкортостан, относя-
щимися к разным языковым группам и антро-
пологическим типам, со сложной историей 
формирования и развития [8].  

Ранее был проведен полногеномный ана-
лиз ассоциации 650000 ОНП в популяциях рус-
ских, татар и башкир, показавший повышение 
азиатского компонента у башкир, который со-
ставил 40%, по сравнению с русскими и тата-
рами [9, 10]. 

Целью данного исследования явился анализ 
генетической структуры изучаемой выборки, 
состоящей из индивидов русской, татарской и 
башкирской этнической принадлежности из Рес-
публики Башкортостан по 610000 локусам, изу-
ченным в рамках полногеномного ассоциативно-
го исследования параноидной шизофрении. 

Объект исследования – 437 мужчин, 
380 женщин из них (320 русских, 357 татар,  
139 башкир) с диагнозом параноидная шизоф-
рения F20.xx согласно с международной класси-
фикации болезней десятого пересмотра (МКБ-10), 
находящихся на лечении в Республиканской 
клинической психиатрической больнице №1 Ми-
нистерства здравоохранения Республики Башкор-
тостан. Средний возраст больных составил 
24.9±8.9 лет.  

Контрольная группа, состояла из 402 рус-
ских, 383 татар, 204 башкир той же возрастной  
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группы, не состоявших на учете у психиатра и 
нарколога и отрицавших у себя отягощенную 
наследственность по психическим заболевани-
ям. Средний возраст здоровых доноров соста-
вил 32.4±12.4 года.  

Информацию по этнической принадлежно-
сти до 3-го поколения получали путем опроса. 
Так как, известно, что рождение новой популяции 
происходит через 3–4 поколения. Длина одного 
поколения равна 25–30 годам. Таким образом, 
новая популяция рождается через 100 лет [11]. 

ДНК выделяли из периферической крови 
стандартным методом фенольно-хлороформной 
экстракции [12].  

Полногеномное генотипирование образцов 
ДНК было проведено на биочипе Illumina Hu-
man 610-Quad PsychChip, включавшее 610000 
однонуклеотидных полиморфных вариантов 
(ОНП) в рамках международного консорциума 
по психиатрической генетике PGC (Psychiatric 
Genome Consortium) [13]. 

Полногеномный анализ ассоциации одно-
нуклеотидных полиморфных локусов выполнен 
с помощью пакета программ PLINK 2.0. [14]. 
Проверка качества образцов ДНК и прогеноти-
пированных ОНП подразумевала исключение 
из дальнейшего анализа образцов ДНК, с выяв-
ленным несоответствием между обозначенным 
и установленным при генотипировании полом, 
а также образцов ДНК, в которых более чем у 
2% маркеров не прошло генотипирование. Дуп-
лицированные образцы ДНК и образцы ДНК 
возможных близких родственников были выяв-
лены и исключены на основе анализа доли 
идентичных аллелей у различных индивидов, и 
доли аллелей с вероятным общим происхожде-
нием. Были исключены ОНП, по которым не 
прошло генотипирование более чем у 5% инди-
видов, ОНП с частотой редкого аллеля менее 
0.01 и ОНП со статистически значимым откло-
нением (p=1.0E-06) от равновесия Харди-
Вайнберга. В результате проведения всех эта-
пов контроля качества и корректировки генети-
ческой стратификации 395832 однонуклеотид-
ных полиморфных вариантов были включены в 
дальнейший анализ.  

 
Оценка генетической структуры изу-

ченной выборки проведена с помощью мето-
да анализа главных компонент в программе 
Smartpca [15]. 

Нами проведен анализ генетической струк-
туры исследованной выборки, состоящей из ин-

дивидов русской, татарской и башкирской этни-
ческой принадлежности, на основе полногеном-
ного анализа ассоциации с использованием ме-
тода анализа главных компонент в программе 
PLINK [14]. В анализ были включены индивиды, 
у которых доля успешного генотипирования со-
ставляла 98%. В целом обнаружена генетическая 
дифференциация изученной выборки по иссле-
дованным полиморфным локусам генов в зави-
симости от их этнической принадлежности, что 
продемонстрировано на рис. 1.  

 

 
 

Рис. 1. Этническая структура выборки русских 
(А), татар (Б) и башкир (В) по данным полноге-
номного исследования на основе анализа главных 
компонент 

 
При этом в пространстве двух главных 

компонент наблюдается группирование в три 
кластера, в зависимости от этнического проис-
хождения индивидов – русских, татар и башкир 
(рис. 1). 

Таким образом в целом этнические груп-
пы индивидов русского, татарского и башкир-
ского происхождения демонстрируют генети-
ческую дифференциацию по локусам, изучен-
ным в рамках полногеномного исследования 
параноидной шизофрении, и подтверждают 
важность оценки ассоциации с параноидной 
шизофренией с учетом этнической принад-
лежности, что согласуется с ранее проведен-
ными исследованиями, показавшими, что не-
смотря на исторически сложившиеся контак-
ты, популяции Волго-Уральского региона де-
монстрируют высокую межпопуляционную 
гетерогенность [16, 17]. 

Все процедуры, выполненные в исследова-
нии с участием людей, соответствуют этиче-
ским стандартам институционального и/или 
национального комитета по исследовательской 
этике и Хельсинкской декларации 1964 г. и ее 
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последующим изменениям или сопоставимым 
нормам этики. От каждого из включенных в 
исследование участников было получено ин-
формированное добровольное согласие.  

Авторы заявляют, что у них нет конфликта 
интересов. 

 
Авторы выражают огромную благодар-

ность сотрудникам департамента Психиат-
рической медицины и клинических нейронаук 
Кардиффского Университета г. Кардифф, Ве-
ликобритания M. O’Donovan, V. Escott-Price, 
M. Owen, G. Leonenko за советы по генерации и 
анализу данных и участию в проекте.  

Экс-Главному врачу РКПБ № 1 Р.Г. Вали-
нурову за разрешение забора материала в 
2008–2012 гг. 
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An analysis of the genetic structure of a sample consisting of individuals of Russian, Tatar and Bashkir eth-
nicity living in the Republic of Bashkortostan was carried out on the basis of a genome-wide association analysis 
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Keywords: genetics, schizophrenia, genome-wide association analysis, ethnicity, Republic of Bashkortostan, 
international consortium on psychiatric genetics. 


