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Âñòóï
Убіквітин-протеасомна протеолітична система 

являє собою багатокомпонентний білковий комп-

лекс, що забезпечує енергоємний процес розще-

плення відпрацьованих короткоживучих протеїнів, 

у тому числі регуляторних, або ж протеїнів, синте-

зованих зі структурними дефектами. Шляхом се-

лективного протеолізу в клітині контролюються усі 

фундаментальні процеси — проліферація та дифе-

ренціація клітин, синтез біологічно активних проте-

їнів, репарація ДНК, апоптоз тощо [1]. Протеасомна 

система відіграє значну роль у підтриманні життєді-

яльності та функціонуванні імунних клітин, а також 

виконує специфічні функції — антигенпрезентація, 

позитивна селекція лімфоцитів у тимусі, регуляція 

основних внутрішньоклітинних сигнальних шляхів 

з подальшим синтезом цитокінів та навіть посттран-

сляційна модифікація структурних білків шкіри для 

забезпечення бар’єрної функції. 

Центральним компонентом протеасоми є 20S 

каталітичне ядро, що складається з 4 кілець і міс-

тить порожнину всередині. Зовнішні кільця яв-

ляють собою ланцюжки з’єднаних між собою 7 

-субодиниць, внутрішні — 7 субодиниць -типу, 

кожна з яких займає визначене положення. Лише 

три -субодиниці мають каталітичну активність — 

1, 2 та 5, а заміна їх альтернативними субодини-

цями призводить до зміни протеолітичних власти-

востей протеасоми [17].

Біогенез 20S протеасоми відбувається в декіль-

ка етапів — формування кілець з -субодиниць, 

подальше приєднання -субодиниць, що призво-

дить до утворення напівпротеасоми та об’єднання 

останніх в єдину органелу [6, 17]. Приєднання 

-субодиниць до -кільця та об’єднання двох напів-

протеасом відбувається при участі шаперону — про-

теїну дозрівання протеасоми (proteasome maturation 

protein — POMP) [7, 10]. Розщеплення протеїну 

POMP, який опиняється в центрі протеолітичної 

камери і являє собою перший субстрат деградації, 
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сигналізує про успішне завершення синтезу зрілої 

20S протеасоми [3, 6, 16]. 

Блокування протеїну РОМР призводить до по-

рушення процесів біогенезу та зниження гідролі-

зуючих властивостей протеасоми, що веде до нако-

пичення убіквітинованих субстратів у клітині. При 

дефіциті синтезу імунопротеасом під впливом ін-

терферону  рівень експресії антигенів у головному 

комплексі гістосумісності (major histocompatibility 

complex — МНС) І типу антигенпрезентуючими клі-

тинами знижується приблизно на 50 % внаслідок по-

рушення процесів їх обробки протеасомами [10, 12]. 

Продукти протеасомного протеолізу відіграють 

значну роль в патогенезі атопічних захворювань, а 

саме в активації факторів транскрипції та регуляції 

ключових клітинних сигнальних шляхів. 

Ядерний фактор B (Nuclear factor-B — 

 NF-B) — фактор транскрипції, який експресуєть-

ся у більшості клітинних ліній. У відповідь на цито-

кіни, продукти життєдіяльності вірусів та бактерій, 

оксидативні ураження NF-B забезпечують індук-

цію генів, що призводить до негайного синтезу про-

запальних цитокінів та протеїнів, необхідних для 

підтримки внутрішньоклітинного гомеостазу [6, 9].

До родини NF-B належать кінази, інгібітори 

B (ІB) і транскрипційні фактори — p65, Rel-B, 

c-rel, p105/p50, р100/р52 тощо. У цитозолі транс-

крипційні фактори знаходяться в інактивованому 

стані за допомогою білків — інгібіторів ІB. Під 

впливом стресових факторів відбувається фосфо-

рилювання ІB, що, у свою чергу, індукує про-

цес убіквітування та деградацію ІB за допомо-

гою протеасомного протеолізу. Вивільнені таким 

чином димери NF-B активуються шляхом пост-

трансляційних модифікацій та транслокуються в 

ядро, де відбувається приєднання до специфічних 

послідовностей ДНК [6, 9].

Серед цитокінів, продукцію яких індукує  NF-B, 

особливу увагу слід приділити гранулоцитарно-

макрофагальному колонієстимулючому фактору 

(GM-CSF) та інтерлейкіну (IL) 8. Рівні цих цитокі-

нів підвищені в епітеліальних клітинах дихальних 

шляхів та периферичних мононуклеарах у пацієнтів 

з бронхіальною астмою. Доведено, що їх гіперпро-

дукція пов’язана саме з персистуючою надмірною 

активацією NF-B, що підтверджується високим 

рівнем зв’язування р65 з ДНК, зниженням кількос-

ті ІB та локалізацією транскрипційних факторів у 

ядрі клітин. При цьому слід додати, що постійний 

прийом глюкокортикостероїдів не забезпечує по-

вною мірою інгібування NF-B [8].

JunB — транскрипційний фактор, що акти-

вує промотори генів IL-4, IL-5 і таким чином без-

посередньо бере участь у процесах диференціації 

Т-хелперів 2-го типу. Окрім того, накопичення 

JunB в Т-хелперах 2-го типу сприяє високій актив-

ності комплексу активуючого протеїну-1 (АР-1), 

який також виявляє транскрипційну активність по-

рівняно з Т-хелперами 1-го типу. Відомо, що одна з 

убіквітин-лігаз Е3 Itch шляхом реакції убіквітуван-

ня відповідає за деградацію JunB. Дефіцит лігази 

Itch призводить до значного підвищення рівня JunB 

в Т-клітинах, що, у свою чергу, веде до надмірної 

продукції цитокінів, характерних для Th2-відповіді 

[18, 20]. 

Цікаво, що транскрипційні фактори NF-B та 

АР-1, які регулюють синтез багатьох цитокінів, що 

беруть участь в алергічному запаленні, проявляють 

синергічну дію. Тобто при активації одразу обох за-

значених факторів ступінь уражень при запальному 

процесі, ймовірно, більший, ніж при активації од-

ного з них [2].

Активація факторів транскрипції може вимагати 

залучення сигнальних шляхів мітоген-активуючих 

протеїнкіназ (МАРК). Родина МАРК включає в 

себе підгрупи Jun аміно-термінальні кінази (JNK), 

екстрацелюлярні сигнал-регулюючі кінази (ERK) 

та протеїн р38. Представники кожної з них беруть 

участь у реалізації алергічного запалення — актива-

ції Т-клітин, інфільтрації тканин еозинофілами та 

мастоцитами, продукції та вивільненні цитокінів, 

гіперреактивності бронхів та ремодуляції дихальних 

шляхів при бронхіальній астмі. Особливу увагу при-

діляють МАРК у контексті кортикостероїд-резис-

тентної бронхіальної астми. Так, сучасні глюкокор-

тикостероїди не пригнічують активність JNK кіназ, 

які стимулюють АР-1. Крім того, протеїн 38 здатний 

змінювати структуру рецепторів до глюкокортикос-

тероїдів, що призводить до порушення їх функціо-

нування [15].

Інгібуючий вплив на прозапальний каскад 

МАРК справляє родина ендогенних подвійно-

специфічних МАРК фосфатаз (DUSPs або МРК). 

МРК-1 при цьому інгібує МАРК-залежну ремоду-

ляцію дихальних шляхів, деградація ендогенного 

МРК-1 відбувається за допомогою убіквітин-про-

тесомного протеолізу. 

Підведемо підсумки: роль убіквитин-протеа-

сомної системи в етіології та патогенезі атопічних 

захворювань у літературі висвітлюється головним 

чином як фактор регуляції транскрипції медіаторів 

алергійного запалення. При цьому не виключаєть-

ся роль протеасом у посттрансляційній модифікації 

структурних білків шкіри. У цьому контексті при-

вертає увагу дослідження, що виконувалось з метою 

вивчення KLICK-синдрому — захворювання шкі-

ри, що супроводжується гіперкератозом та іхтіозом. 

Було виявлено взаємозв’язок однонуклеотидної де-

леції c.-95delC у 5 регіоні гена РОМР з розвитком 

KLICK-синдрому. Окрім того, у результаті дослі-

дження було виявлено зміни активності, структури 

та локалізації протеасом, що, у свою чергу, при-

зводить до порушення диференціації структурного 

білка шкіри філагрину [4]. Роль білка філагрину в 

розвитку атопічного дерматиту (АД) достатньо ви-

вчена на сьогодні [11]. Саме тому визначення ролі 

протеасом у диференціації молекул профілагрину та 

формуванні таким чином епідермального водного 

бар’єра відкриває нові аспекти розвитку атопічного 

дерматиту та ініціації атопічного маршу. 
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Виходячи з наведених даних, можна припусти-

ти, що поліморфізм rs4769628 гена РОМР може бути 

асоційованим із розвитком атопічних захворювань 

у дитячому віці. Для перевірки цієї гіпотези, про-

ведено дослідження відмінності в частоті однону-

клеотидного поліморфізму (SNP) rs4769628 у дітей з 

маніфестацією атопічного маршу та практично здо-

рових дітей. 

Ìàòåð³àëè òà ìåòîäè
Поліморфізм rs4769628 гена РОМР досліджував-

ся у 98 дітей віком від 5 до 18 років з бронхіальною 

астмою, атопічним дерматитом та/або іншим алер-

гічним захворюванням, що перебували на стаціо-

нарному лікуванні в алергологічному відділенні Ки-

ївської міської дитячої клінічної лікарні № 2. Групу 

контролю становили 98 дітей віком від 5 до 18 років 

без алергічної патології. Основна та контрольна гру-

пи були порівнянні за віком та статтю. Діагноз брон-

хіальної астми встановлювався згідно з протоколом 

діагностики й лікування бронхіальної астми в дітей 

(№ 868 від 08.10.2013р.) та рекомендаціями гло-

бальної стратегії лікування та профілактики брон-

хіальної астми GINA (Global Initiative for Asthma, 

перегляд 2015 року). Діагноз атопічного дерматиту 

верифікований відповідно до наказу МОЗ України 

№ 767 від 27.12.2005 р., додаток № 5 «Протокол діа-

гностики та лікування дітей з атопічним дермати-

том», а також діагностичних критеріїв Hanifin, Rajka 

(1980). Усім 98 хворим (100,00 %) основної групи 

проведено такі методи дослідження: клініко-анам-

нестичний, лабораторні (загальний аналіз крові, 

загальний аналіз сечі, копрограма, загальний іму-

ноглобулін Е (IgE)), інструментальні (спірометрія, 

пікфлоуметрія, шкірні проби), генетичні (визна-

чення наявності поліморфізму rs4769628 гена POMP 

методом полімеразно-ланцюгової реакції (ПЛР) у 

реальному часі), статистичні методи. Батьки дітей 

підписали інформовану згоду на включення в до-

слідження. 

Âèá³ð SNP
Поліморфізм rs4769628 гена POMP був обраний 

для генотипування, тому що гіпотетично він може 

впливати на розвиток алергічного фенотипу і, як 

повідомляється, зустрічається в європейських по-

пуляціях.

Âèä³ëåííÿ ÄÍÊ 
Для виділення ДНК з букального епітелію ви-

користовувався набір реагентів DiatomTM Prep 

200 («Лаборатория Изоген», РФ). Метод виділення 

ДНК полягав у застосуванні лізуючого реагенту із 

гуанідинізоціонатом для лізису клітин, солюбілі-

зації клітинного дебрису та денатурації клітинних 

нуклеаз. У присутності лізуючого реагента ДНК 

активно сорбувався на NucleoSТМ-сорбенті, потім 

відмивався від білків та солей спиртовим розчином. 

Після чого ДНК була екстрагована із сорбенту та 

перенесена в стерильні, вільні від ДНК та РНК мі-

кропробірки. Отримана ДНК (40–50 тисяч пар ну-

клеотидів високої чистоти (OD260/280 нм 1,6–2,0) 

безпосередньо використовувалася для проведення 

ПЛР. 

Концентрація загального ДНК і РНК визнача-

лася за допомогою NanoDrop спектрофотометра 

ND1000 (NanoDrop Technologies Inc., США). Вихід 

чистої ДНК становив 50 мкг. Виділення ДНК про-

ведено згідно з рекомендаціями виробника. 

Ïîë³ìåðàçíà ëàíöþãîâà ðåàêö³ÿ
Реакції ампліфікації проведені за допомогою 

Fast Real-time PCR System (Applied Biosystems, 

США), у кінцевій реакції об’ємом 20 мкл, що міс-

тив 2X TaqMan Універсальний Master Mix (Applied 

Biosystems, США), assay C_1445481_10 rs4769628 

і матричну ДНК. Ампліфікація фрагментів генів 

складалася зі стадії денатурації при 95 °С протягом 

20 с, а потім 40 циклів ампліфікації при 95 °С про-

тягом 3 с і при 60 °С протягом 30 с. Аналіз даних про-

водився з 7500 Fast Real-Time PCR Software. 

Ñòàòèñòè÷íèé àíàë³ç
Отримані під час дослідження результати були 

опрацьовані за допомогою програми SPSS (вер-

сії 22.0) та програмного середовища R (версії 3.0). 

Для перевірки відповідності розподілу алелей 

згідно із законом Харді — Вайнберга застосоване 

веб-програмне забезпечення SNP Analyzer [http://

snpanalyzer.uthsc.edu]. Відмінність у частоті алель-

них варіантів між групами дітей з атопічними захво-

рюваннями і здоровими дітьми визначалась за до-

помогою 2-тесту Пірсона. Кількісні та якісні дані, 

отримані при обстеженні хворих дітей, оброблялися 

з використанням статистичного пакета Medstat.

Ðåçóëüòàòè
98 дітей (100,00 %) основної групи на момент 

включення в дослідження мали встановлений діа-

гноз бронхіальної астми згідно з Міжнародною 

класифікацією захворювань Х перегляду та атопіч-

ний дерматит на першому році життя. У 31 хворого 

(31,60 %) мав місце алергічний риніт (кон’юнктивіт). 

Усі 98 хворих (100,00 %) основної групи мають ви-

падки алергічних захворювань у сімейному анам-

незі. Спадковість обтяжена по обох лініях у 19 дітей 

(19,38 %), по материнській лінії — у 63 (64,29 %), по 

батьківській — у 35 (35,71 %). У 32 родичів (32,65 %) 

спостерігалася бронхіальна астма, у 28 (28,57 %) — 

алергічний риніт, 29 (29,59 %) мали атопічний дер-

матит, у 16 родичів (16,32 %) діагностовано харчову 

алергію, у 10 осіб (10,20 %) виявлено кропив’янку. 

У 5 хворих (5,10 %) діагностовано інтермітуючу 

бронхіальну астму, у 18 дітей (18,37 %) виявлено 

персистуючу бронхіальну астму легкого ступеня, 

у 51 особи (52,04 %) встановлено середньотяжку 

персистуючу, у 24 пацієнтів (24,49 %) — тяжку пер-

систуючу бронхіальну астму. Повний контроль над 

симптомами бронхіальної астми впродовж останніх 

3 місяців досягнуто у 38 хворих (38,77 %), частковий 
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контроль — у 44 дітей (44,89 %), у 16 осіб (16,32 %) 

діагностована неконтрольована бронхіальна астма.

У 25 хворих (25,51 %) основної групи відміча-

лась еритематозно-сквамозна форма атопічного 

дерматиту, еритематозно-сквамозна з ознаками лі-

хеніфікаціі — у 19 хворих (19,39 %). У 7 (7,14 %) — 

ліхеноїдна форма атопічного дерматиту. 48 хворих 

(48,98 %) скаржились на шкірний свербіж, у 32 дітей 

(32,65 %) відзначалися елементи висипу переваж-

но на згинальних поверхнях кінцівок, обличчі, у 43 

(43,88 %) — сухість шкіри, у 19 (19,38 %) — гіперлі-

неарність долонь і підошов, у 5 (5,10 %) — Pityriasis 

alba, у 8 (8,16 %) — фолікулярний гіперкератоз, у 11 

(11,22 %) — лущення, у 23 (23,47 %) — білий дермо-

графізм, у 6 (6,12 %) — екзема сосків, у 2 (2,04 %) — 

рецидивуючий кон’юктивіт, у 13 (13,27 %) — інф-

раорбітальна зморшка Денні — Моргана, у 9 

(9,18 %) — періорбітальна інфільтрація. 

У 12 хворих (38,71 %) діагностовано інтерміту-

ючий алергічний риніт, з них 7 дітей (22,58 %) зна-

ходилися в стадії загострення, 5 (16,12 %) — у стадії 

ремісії. У 19 осіб (61,29 %) мав місце персистуючий 

алергічний риніт, з них у 14 хворих (45,16 %) — у 

стадії загострення, у 5 (16,12 %) — у стадії ремісії. 

У 22 хворих (70,96 %) діагностовано легкий перебіг 

алергічного риніту, у 9 (29,03 %) — середньотяжкий/

тяжкий алергічний риніт.

Генотипування показало наступний розподіл 

алельних варіантів у гені РОМР: у 52 дітей (53,06 %) 

контрольної групи виявлений мажорний гомози-

готний варіант (АА), у 37 (37,76 %) — гетерозигот-

ний (AG), у 9 (9,18 %) — мінорний (GG). Розподіл 

алельних варіантів поліморфізму rs4769628 гена 

РОМР відповідає закону розподілу Харді — Вайн-

берга. У 62 дітей (62,26 %) основної групи була на-

явна мажорна гомозигота, у 33 (33,67 %) — гетеро-

зиготний варіант, мінорний варіант у дітей основної 

групи не визначався (рис. 1). Отже, знайдено ста-

тистично значущі відмінності у розподілі генотипів 

rs4769628 гена РОМР серед дітей основної та контр-

ольної груп (2 = 10,16, р < 0,05). 

З метою визначення зв’язку поліморфізму 

rs4769628 гена РОМР із ступенем тяжкості брон-

хіальної астми дітей основної групи було поді-

лено на дві підгрупи. До 1-ї підгрупи увійшли 24 

хворі (24,49 %) з тяжкою персистуючою астмою, з 

них у 17 осіб (70,83 %) виявлений генотип АА, у 7 

(29,17 %) — AG, мінорний генотип в 1-й підгрупі не 

виявлений. У 2-й підгрупі 69 дітей (70,41 %) мали 

інтермітуючу, легку персистуючу та середньотяж-

ку персистуючу бронхіальну астму. З них у 44 осіб 

(63,77 %) виявлений генотип АА, у 25 (36,23 %) — 

AG, мінорний — не визначений. Статистично зна-

чущих відмінностей у частоті виявлення генотипу 

АG в першій та другій підгрупах не було виявлено 

(Т = 0,38, р < 0,05) (табл. 1). 

Для з’ясування впливу поліморфізму rs4769628 

гена РОМР на тяжкість перебігу атопічного дерма-

титу дітей основної групи було поділено на дві під-

групи. У 1-шу підгрупу увійшов 61 хворий (62,24 %) 

з атопічним дерматитом легкого ступеня тяжкості 

та в стадії ремісії. З них 40 осіб (65,57 %) мали ге-

нотип АА, 21 (34,43 %) — гетерозиготний варіант, 

мінорний генотип не зустрічався. До 2-ї підгрупи 

було включено 34 дитини (34,69 %) з атопічним дер-

матитом середнього та тяжкого ступеня тяжкості. 

У 2-й підгрупі мажорний генотип АА виявлений у 

23 хворих (67,64 %), гетерозиготний варіант — в 11 

(32,35 %), мінорний генотип не виявлений. Частота 

Рисунок 1. Розподіл генотипів rs4769628 гена 

РОМР в основній та контрольній групах

62,26

33,67

0,00

53,06

37,76

9,18

0,00

10,00

20,00

30,00

40,00

50,00

60,00

70,00

80,00

90,00

100,00

AA AG GG

Основна група
Контрольна група

Таблиця 1. Частота алельних варіантів rs4769628 гена РОМР залежно від тяжкості бронхіальної астми

Підгрупа
Генотип AА Генотип AG Генотип GG

95% ДІ
n % n % n %

1-ша, n = 24 17 70,83 7 29,17 0 0,00 12,40–49,60

2-га, n = 69 44 63,77 25 36,23 0 0,00 25,2–48,10

Примітка: р < 0,05.

Таблиця 2. Частота алельних варіантів rs4769628 гена РОМР залежно від тяжкості атопічного 

дерматиту

Підгрупа
Генотип AА Генотип AG Генотип GG

95% ДІ
n % n % n %

1-ша, n = 61 40 65,57 21 34,43 0 0,00 22,90–47,00

2-га, n = 34 23 67,64 11 32,35 0 0,00 17,40–49,90

Примітка: р < 0,05.
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алельних варіантів rs4769628 гена РОМР залежно від 

тяжкості атопічного дерматиту подана в табл. 2.

 

Îáãîâîðåííÿ òà âèñíîâêè
Літературні дані свідчать про значну роль про-

теасомного протеолізу в активації факторів регуля-

ції транскрипції медіаторів алергійного запалення. 

Іінгібітори протеасом, що забезпечують активацію 

NF-B, можуть пригнічувати синтез цитокінів, ха-

рактерних для атопії, та покращувати перебіг від-

повідних захворювань. Таким чином була проде-

монстрована ефективність застосування інгібітора 

протеасом бортезомібу для зниження рівня IgE в 

сироватці та кількості еозинофілів при проведенні 

бронхоальвелярного лаважу в мишей з індукованою 

бронхіальною астмою [21]. Також було показано 

можливість комбінованого прийому низьких доз 

інгібітору PS-519 та глюкокортикостероїдів для по-

кращення відповіді на лікування бронхіальної аст-

ми на тваринних моделях [5]. 

Структурні дефекти протеасом також можуть 

впливати на рівень цитокінів, синтез яких залежить 

від NF-B. Наприклад, індукція бронхіальної астми 

в мишей із делецією гена, що кодує субодиницю 5і, 

призвела до зниженої Th2-відповіді, що проявилася 

зменшенням кількості еозинофілів, Т-хелперів 2-го 

типу. При цьому CD4+ Т-клітини диференціювали-

ся в Т-хелпери 2-го типу з нормальною продукцією 

IL-4 та IL-5 [19].

Цікавими виявилися результати застосування 

препарату бортезоміб для лікування атопічного дер-

матиту в експерименті на тваринних моделях. Не-

зважаючи на зниження кількості плазматичних клі-

тин, рівня загального та алергенспецифічного IgE, 

зменшення Т-клітинної інфільтрації шарів шкіри, 

клінічного покращення стану шкіри досягти не вда-

лося. Такі результати можуть бути пов’язані з інгібу-

ванням посттрансляційної модифікації структурних 

білків шкіри протеасомами, наприклад, філагрину, 

що спричинило порушення бар’єрної функції шкі-

ри [14]. Застосування інгібіторів протеасом при-

зводить до підвищення рівня МРК-1, зниження се-

креції цитокінів клітинами гладенької мускулатури 

дихальних шляхів, що характерні для бронхіальної 

астми [13]. 

З огляду на результати проведених досліджень, 

що підтверджують роль протеасомного протеолізу 

у розвитку атопії, було сформульоване припущен-

ня, що однонуклеотидні поліморфізми генів, які 

кодують структурні білки протеасоми, впливають 

на ризик виникнення атопічних захворювань у ді-

тей. 

Поліморфізм rs4769628 гена РОМР був вивче-

ний у європейській популяції та обраний нами для 

дослідження. У європейській популяції мажорний 

гомозиготний генотип rs4769628 гена РОМР зустрі-

чається в 67,27 %, гетерозиготний — у 29,09 %, мі-

норний — у 3,63 %. Отже, розподіл алельних варіан-

тів зазначеного поліморфізму в українців відповідає 

європейському рівню поширення.

Встановлено, що мінорна алель G rs4769628 гена 

РОМР зустрічається вірогідно частіше в здорових 

дітей, ніж у дітей з атопічними захворюваннями 

(2 = 10,16, р < 0,05), асоціюється зі зниженим ри-

зиком розвитку атопії в дітей, має протективне зна-

чення й може застосовуватися як прогностичний 

маркер розвитку атопічних захворювань. 

У даному дослідженні не вдалося виявити ста-

тистично значущих відмінностей у розподілі гено-

типів поліморфізму rs4769628 гена РОМР залежно 

від особливостей клінічного перебігу атопічних за-

хворювань. Отримані результати обумовлені тим, 

що дані захворювання є мультифакторіальними, і 

тому їх клінічний перебіг залежить як від сукупності 

генетичних факторів, так і від несприятливих фак-

торів оточуючого середовища.

Отже, поліморфізм rs4769628 гена РОМР є ге-

нетичним маркером для прогнозування розвитку 

атопії в дітей. Подальші дослідження ролі протеа-

сомного протеолізу та поліморфізмів генів, що за-

безпечують його активність, у етіології та патогене-

зі атопічних захворювань є надзвичайно важливим 

для розробки ефективних заходів профілактики 

захворювання та підвищення ефективності їх ліку-

вання. 

Âèñíîâîê
Подані результати свідчать про те, що мінорна 

алель G rs4769628 гена РОМР асоційована зі зни-

женим ризиком розвитку атопічних захворювань у 

дітей. Даний поліморфізм може використовуватись 

як прогностичний маркер розвитку атопічних за-

хворювань у дітей.

Конфлікт інтересів. Автор заявляє про відсутність 

конфлікту інтересів.
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ÐÎËÜ ÎÄÍÎÍÓÊËÅÎÒÈÄÍÎÃÎ ÏÎËÈÌÎÐÔÈÇÌÀ RS4769628 ÃÅÍÀ ÐÎÌÐ 
Â ÐÀÇÂÈÒÈÈ ÀÒÎÏÈ×ÅÑÊÈÕ ÇÀÁÎËÅÂÀÍÈÉ Ó ÄÅÒÅÉ

Резюме. Целью данного исследования было опреде-

лить связь однонуклеотидного полиморфизма rs4769628 

гена РОМР с развитием атопических заболеваний 

у детей. Методы: генотипирование полиморфизма 

rs4769628 гена POMP у детей с манифестацией атопиче-

ского марша и практически здоровых детей с помощью 

ПЦР в реальном времени. Результаты. У 62,26 % детей 

с атопическими заболеваниями и у 53,06 % здоровых де-

тей встречается мажорная аллель rs4769628 гена РОМР. 

33,67 и 37,76 % детей соответственно имеют гетерозигот-

ний вариант АG. Минорный генотип GG у детей, стра-

дающих атопическими заболеваниями, не встречается, 

9,18 % здоровых особей являются носителями минорной 

аллели (р < 0,05). Выводы. Минорная аллель G rs4769628 

гена РОМР ассоциирована со сниженным риском раз-

вития атопических заболеваний у детей. Полиморфизм 

rs4769628 гена POMP может использоваться в качестве 

важного прогностического маркера развития атопиче-

ских заболеваний у детей.

Ключевые слова: однонуклеотидный полиморфизм, 

протеасомный протеолиз, РОМР, атопические заболева-

ния, дети.
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SIGNIFICANCE OF SINGLE-NUCLEOTIDE POLYMORPHISM RS4769628 IN POMP GENE IN THE DEVELOPMENT OF ATOPIC 
DISEASES IN CHILDREN

Summary. The objective of this study was to determine the 

correlation between single-nucleotide polymorphism rs4769628 

in POMP gene and the development of allergic disease in children. 

Methods. Genotyping of single nucleotide polymorphism 

rs4769628 in POMP gene in children with manifestations of 

atopic march and apparently healthy children using real-time 

polymerase chain reaction. Results. 62.26 % of children with 

atopic diseases and 53.06 % healthy children had major allele 

rs4769628 in POMP gene. 33.67 and 37.76 % of children, 

respectively, had heterozygous AG variant. Minor GG genotype 

was not detected in children with atopic diseases, 9.18 % of healthy 

people are carriers of minor allele (р < 0.05). Conclusions. Minor 

G allele of rs4769628 in РОМР gene is associated with reduced 

risk of atopic diseases in children. Polymorphism rs4769628 in 

РОМР gene can be used as an important prognostic marker for 

the development of atopic diseases in children.

Key words: single-nucleotide polymorphism, proteasomal 

proteolysis, POMP, atopic diseases, children.




