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РЕЗЮМЕ. Гены суперсемейства глутатион-S-трансфераз (GSTT1, GSTM1) кодируют ферменты системы 2 
фазы детоксикации, их мутации повышают чувствительность организма к воздействию повреждающих факторов 
и развитию различных заболеваний. Цель работы: представить эколого-этнические особенности распределения 
полиморфных вариантов данных генов на основе анализа отечественной и зарубежной литературы. В статье опи-
саны функциональные эффекты генетических полиморфизмов, показана различная частота встречаемости поли-
морфных вариантов генов GSTM1 и GSTT1 в зависимости от расовой принадлежности в России и мире. Особое 
внимание уделено особенностям распространенности полиморфизмов генов детоксикации у коренного и пришлого 
населения Приамурья. На основании проведенного анализа данных литературы сделан вывод о важности учета 
этнической принадлежности, условий проживания и состояния генов «предрасположенности» для разработки пер-
сонифицированного подхода к прогнозированию, профилактике и лечению. 

Ключевые слова: гены системы детоксикации, GSTT1, GSTM1, коренное, пришлое население, расы.  
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SUMMARY. Glutathione S-transferase superfamily genes (GSTT1, GSTM1) encode phase II detoxification system 

enzymes; their mutations increase the sensitivity of the organism to the impact of damaging factors and the development 
of various diseases. Objective: to present the ecological and ethnic features of the distribution of polymorphic variants of 
these genes based on the analysis of domestic and foreign literature. The article describes the functional effects of genetic 
polymorphisms and shows the different frequency of polymorphic variants of GSTM1 and GSTT1 genes depending on 
race in Russia and the world. Special attention is given to the prevalence features of detoxification gene polymorphisms 
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among the indigenous and migrant populations of the Amur region. Based on the literature data analysis, the conclusion 
is made about the importance of considering ethnic background, living conditions, and the state of "predisposition" genes 
for developing a personalized approach to prediction, prevention, and treatment.  

Key words: detoxification system genes, GSTT1, GSTM1, indigenous population, migrant population, races.

Группа «генов предрасположенности», включаю-
щая гены системы детоксикации, является предикто-
рами многих мультифакториальных заболеваний и 
патологических состояний, в связи с чем, пользуется 
особым вниманием современных исследователей. К 
настоящему времени из этой группы наиболее изучены 
гены системы глутатион-S-трансфераз (GSTs) – II фазы 
детоксикации. Помимо глутатион-опосредованной 
биотрансформации ксенобиотиков ферменты супер-
семейства GSTs участвуют в метаболизме эндогенных 
веществ (стероидов, простагладинов), а также в анти-
оксидантной защите клетки, регулируя и обезвреживая 
продукты перекисного окисления липидов и свободно-
радикального окисления. Основные гены из этой 
группы: GSTM1 (глутатионтрансфераза класса μ-1), 
GSTT1 (глутатионтрансфераза класса θ-1). Как и боль-
шинство генов человека, они обладают значительной 
генетической вариабельностью первичной молекуляр-
ной структуры, что определяет существование фермен-
тов с измененной аминокислотной 
последовательностью, приводящей либо к полной по-
тере их функциональной активности, либо вовсе к от-
сутствию соответствующего энзима [1–4]. 
Полиморфизмы генов семейства глутатион-S-транс-
фераз совместимы с жизнью, но при сочетании с по-
вреждающим воздействием неблагоприятных 
факторов окружающей среды (техногенное загрязне-
ние, инфекции, курение и др.) способствует клиниче-
ским проявлениям того или иного мультифакторного 
заболевания [5–14].  

Цель данного исследования: представить эколого-
этнические особенности распределения полиморфных 
вариантов генов II фазы детоксикации на основе ана-
лиза отечественной и зарубежной литературы.   

Нами проведен поиск отечественной и зарубежной 
литературы в базах данных и поисковых системах: 
PubMed/MedLine, ResearchGate и eLibrary. Поиск был 
основан на ключевых словах и понятиях: гены системы 
детоксикации, GSTT1, GSTM1, коренное и пришлое на-
селение, расы. В работах, нацеленных на поиск ассо-
циаций делеционных полиморфизмов GSTs-генов с 
риском развития того или иного патологического со-
стояния/заболевания, к анализу принимались данные 
групп контроля (условно здоровые). Для выбора акту-
альной информации и проведения сравнительной ха-
рактеристики результатов тщательно проработаны 125 
найденных статей с различными подходами к группи-
ровке пациентов и оценке данных. В нашем обзоре об-
общены сведения 67 работ авторов, изучавших и 
располагающих данными по распространенности по-
лиморфизмов генов системы детоксикации (GSTM1, 
GSTT1) у населения, проживающего в различных эко-

логических районах и странах, различных этнических 
групп и популяций.   

Функциональные эффекты генетических  
полиморфизмов  

Полиморфизмы генов II фазы биотрансформации 
обусловлены наличием двух аллелей: активного (1/+) 
и нулевого (0/-/del). Мутация заключается в делеции 
гена. Нулевой аллель (GSTM10/GSTM1-/delGSTM1, 
GSTT10/GSTT1-/delGSTT1 – варианты этих генов) яв-
ляется результатом протяженной делеции, при которой 
не продуцируются соответствующие ферменты (глута-
тионтрансферазы), что снижает эффективность деток-
сикации ряда вредных метаболитов [9]. Такие 
нарушения приводят к значительному повышению вос-
приимчивости организма к повреждающему действию 
канцерогенов, токсинов, некоторых лекарственных 
препаратов и других экзо- и эндогенных веществ с 
последующим формированием патологических состоя-
ний различных органов и систем организма, в том 
числе акушерской направленности [3, 9–12, 15–17]. В 
настоящее время активно изучается роль полиморф-
ных аллелей генов GSTM1 и GSTT1 в развитии онко-
логических заболеваний, различной соматической 
патологии, нарушений репродуктивной системы, в том 
числе при бесплодии (мужском и женском), ослож-
нениях беременности и постнатального периода, а 
также для решения вопроса эволюционно-историче-
ского происхождения и развития популяций человека, 
степени их родства [2, 3, 6, 15–24]. 

В данной работе мы используем следующие вари-
анты генов GSTM1 и GSTT1: функциональный генотип 
(GSTM1+/GSTT1+), 2 варианта низкофункционального 
генотипа (GSTM1-/GSTT1+, GSTT1-/GSTM1+) и соче-
танный функционально неполноценный делеционный 
полиморфизм (генотип GSTM1-/GSTT1-), так называе-
мый нулевой аллель. В одних случаях, используемая 
методика генотипирования позволяла находить гомо-
зиготные варианты генотипов по делециям, в других – 
использованный метод не дифференцировал гомози-
готные по нормальному аллелю и гетерозигные вари-
анты (в результате чего гомозиготные и гетерозиготные 
генотипы учитывались вместе [6], однако ряд авторов 
оценивал выявленные генотипы в отдельности [25, 
26]).   

Популяционно-этнические своеобразия генов  
системы детоксикации  

В анализируемых нами работах, изучающих си-
стему генов глутатион-S-трансфераз, преследовались 
различные цели. Одни исследования были посвящены 
непосредственно изучению межэтнических различий 
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по распределению частот полиморфных аллелей генов 
второй фазы детоксикации среди коренного и при-
шлого населения, проживающего на территории од-
ного или нескольких соседних регионов [6, 24, 27–34]. 
Другие пытались установить связь экологически не-
благоприятной обстановки в регионе проживания с ча-
стотой встречаемости делеционного полиморфизма 
генов GSTM1 и GSTT1, сопоставляя показатели насе-
ления в условно экологически благоприятном районе 
с населением, ареал обитания которого подвергся воз-
действию тех или иных аварийно-химически опасных 
веществ или радиации [35]. Ряд авторов представляли 
данные, не только констатируя частоту встречаемости 
полиморфизмов генов системы детоксикации при раз-
личной патологии, но и учитывался регион прожива-
ния, возрастной период, в том числе детский, и 
взаимосвязь с другими показателями, характеризую-
щими данные состояния [36–49].  

Однако, количество популяционных исследований 
по изучению этнических особенностей распростране-
ния полиморфных вариантов генов суперсемейства 
глутатион-S-трансфераз (GSTM1, GSTT1) на сегодняш-
ний день недостаточно, остается много вопросов, от-
веты на которые были бы научно доказательны и имели 
практическую значимость. Научно-практический ин-
терес заключается в комплексном анализе полученных 
результатов, имеющих разнонаправленный характер.  

Современные источники свидетельствуют, что по-
лиморфизм «генов предрасположенности» имеет вы-
раженную этническую специфичность [27–29, 40, 26, 
50–53]. Согласно литературным данным делеционный 
полиморфизм GSTM1 наиболее распространен среди 
всего населения в целом и отличается частотой распре-
деления в популяциях в различных этнических группах 
[54]. Представляет интерес и тот факт, что наличие 
функционально неполноценных вариантов «генов 
предрасположенности» обусловлены эволюцией чело-
века, долгим процессом его адаптации к меняющимся 
климатоэкологическим условиям, что, по мнению уче-
ных, обеспечило выживание популяций, наиболее 
крупными из которых являются расы [55].  

Процесс расообразования у человека занимал умы 
ученых с древних времен. В академических источни-
ках отечественных авторов [56, 57] представлены не-
которые исторические данные, начиная с древних 
египтян середины II тысячелетия до н. э., выделявших 
4 типа рас по цвету кожи и, учитывая ареал расселения, 
названные «черные» (южные народы), «желтые» (на-
роды Востока), «белые» (народы Севера) и «красные» 
(египтяне). В дальнейшем предложен ряд разнообраз-
ных классификаций, в том числе по количеству типов 
рас, в зависимости от критериев, которые закладывали 
исследователи в принцип их формирования. Первая на-
учная классификация рас была предложена Франсуа 
Бернье (1684), который разделил человечество на че-
тыре расы. Позже Карл Линней выделил африканскую, 
азиатскую, американскую и европейскую популяцию, 

а в 1775 году, по мнению Блуменбаха следовало счи-
тать 5 наиболее распространенных рас человека. Более 
чем через 100 лет в 1902 году И. Деникер опубликовал 
классификацию, которая считается основополагающей 
для очень многих последующих. В нашей стране наи-
более известны три классификации: Г.Ф. Дебец (1958), 
Я.Я. Рогинский и М.Г. Левин (1978), В.В. Бунак (1980), 
вторая из которых пользуется большей популярностью. 
Авторы выделяют три основные группы («большие» 
расы), основываясь на территории их проживания: эк-
ваториальная (австрало-негроидная), евразийская (ев-
ропеоидная), азиатско-американская (монголоидная) и 
шесть переходных между ними рас. «Большие» расы, 
в свою очередь, подразделяются на «малые» [56, 57]. 
Важным признаком при выделении такой группировки 
является наличие единого ареала их распространения 
или происхождения, общие фенотипические признаки. 
Несмотря на то, что в XXI веке нет общепринятой 
классификации рас, а в последние годы даже само по-
нятие подвергается сомнению, мы, опираясь на много-
вековой опыт антропологии, сохраняем три основных 
типа: европеоидный, монголоидный и негроидный. Ев-
ропеоидная раса самая большая по численности и хо-
рошо изученная группа составляет 2/3 общей 
численности населения Земли и распространена прак-
тически повсеместно. К монголоидной расе относится 
коренное население Центральной и Восточной Азии, 
Индонезии, Сибири, Америки [56]. 

Этнический состав населения Восточной Азии, Си-
бири и Дальнего Востока характеризуется своей не-
однородностью. Ученые выделяют несколько 
антропологических типов. По мнению исследователей, 
формированию этнической общности на данных тер-
риториях предшествовали длительные и сложные ис-
торические процессы взаимоотношения 
соседствующих популяций (в т.ч. китайских, корей-
ских, японских, маньчжурских), изолированность 
одних малочисленных групп и кочевой образ жизни 
других. Одновременно происходило создание смешан-
ных (промежуточных) рас вследствие неизбежных про-
цессов метисации в «контактных» зонах с 
европеоидами [56, 58]. В результате, среди народов 
Средней и Восточной Сибири наиболее выражен мон-
голоидный тип. Отмечается ослабление монголоидных 
черт народов к западу от Енисея, но к востоку от него 
примесь «немонголоидных» типов вновь увеличива-
ется на Тихоокеанском побережье континента [58]. 

Коренные жители Российской Федерации объеди-
нены в особую группу «малых народов Севера», в со-
став которой входят 26 народностей и этнических 
групп, отличающихся от других своей малочислен-
ностью и особенностями уклада жизни [59]. 

Индивидуумы, принадлежащие к определенной 
расе, имеют общие конституционально-морфологиче-
ские характеристики, схожий набор генов, что в свою 
очередь определяет не только расовые особенности 
адаптационных механизмов к климатогеографическим 
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особенностям региона проживания, но и особенности 
функционирования ферментных систем и метабо-
лизма, химического состава крови, микро- и макронут-
риентного (элементного) статуса. Благодаря 
достижениям современной генетики и бурному разви-
тию ее отраслей (молекулярной, экологической, эволю-
ционной генетике, эпигенетике и т.д.) ученые имеют 
возможность на молекулярно-генетическом уровне 
объяснить этнические особенности адаптивного про-
цесса и его нарушений, особенности функционирова-

ния и регуляции различных систем организма [60].  
Распространенность полиморфизмов генов  

детоксикации в мировом сообществе  
В таблице 1 представлены межэтнические особен-

ности распределения частот нулевого генотипа 
GSTM1: от 37,7% до 54,0% – среди представителей ев-
ропеоидов, от 33,0% до 63,0% – среди монголоидов и 
от 24,0% до 44,0% – в негроидной популяции [22, 30].

Таблица 1 
Частота встречаемости полиморфизмов генов системы детоксикации (%) в зависимости от этнической 

принадлежности и региона проживания 

Страны/расы

Полиморфизмы генов детоксикации 

ИсточникиdelGSTM1 delGSTT1
Сочетанный  
делеционный  
полиморфизм

GSTM1- 
/GSTT1+

GSTT1- 
/GSTM1+

GSTM1- 
/GSTT1-

Европа (европеоиды)

Сербия 34,1 15,9 1,6 Grubisa I. et al 2018 [13]

Италия (Северная) 34,9 7,9 - Bigatti M.P. et al 2007 [61] 

Италия (Рим) 50,0 35,0 - Polimanti R. et al 2012 [46]

Испания 48,0 21,0 10,6 García-González M.A. et al 2012 [39]

Юго-Западная Азия (европеоиды)

Иран 37,7 31,8 - Saadat M. et al 2001 [30]

Турция 54,0 20,0 - Orhan O. et al 2014 [47]

Ливан 52,5 37,6 16,3 Abdel H.S. et al 2011 [28]

Бахрейн 49,7 28,7 14,4 Abdel H.S. et al 2011 [28]

Центральная Азия (монголоиды)

Казахстан 58,0 67,0 - Bolegenova N.K. et al 2009 [35]

Восточная Азия (монголоиды)

Китай 48-60 46-54 Su T. et al 2016 [64]

Китай 51,0 46,0 - Setiawan V.W. et al 2000 [36] 

Монголия 56,0 43,0 - Uyanga G. et al 2015 [33]

Южная Корея 58,3 53,6 27,4 Han J.H. et al 2015 [37]

Южная Корея 57,0 53,0 - Hur J. et al 2013 [21]

Южная Корея 55,6 51,3 - Lee M. et al 2019 [48]

Япония 45,6 49,4 - Sata F. et al 2003 [20]

Южная Азия

европеоиды

Северная Индия 40,6 32,8 - Kumar A. et al 2012 [62]

Северная Индия 33,6 12,0 10,8 Sharma A. et al 2012 [63]

Северная Индия 37,7 23,8 - Agrawal S. et al 2009 [45]

негроиды

Южная Индия 22,4 17,6 - Vettriselvi V. et al 2006 [31]

Бангладеш 22,5 26,5 6,0 Akther L. et al 2019 [49]
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Африка 

Тунис (европеоиды) 63,4 37,1 21,0 Abdel H.S. et al 2011 [28]

Тунис (негроиды) 34,6 16,6 4,8 Gara S. et al 2010 [65]

Северная Америка

Мексика  
(монголоиды)

55,0 65,0 40,0 Ortega V.R.C. et al 2014 [5]

Южная Америка 

Бразилия  
(европеоиды)

55,4 22,3 9,9

Gattas J.G. et al 2004 [27]
Бразилия (мулаты) 41,4 17,2 5,8

Бразилия (негроиды) 32,8 26,3 9,5

Примечание: Группировка государств по регионам в соответствии с Геосхемой мира ООН.

В таблице 1 показано остаточно сильное варьиро-
вание этого вида мутаций у европейцев: от минималь-
ных значений в Сербии (34,1%) [13], до максимальных 
– в Тунисе (63,4%) [28]. Диапазон частоты встречаемо-
сти генотипа GSTM1-/GSTT1+ у европеоидной расы 
различен в зависимости от материков и конкретного 
места проживания. Аналогичный уровень делецион-
ного полиморфизма GSTM1 (48,0-54,0%) наблюдается 
в южных районах Европы, таких как центральные тер-
ритории Италии [46], Испании [39] и северной части 
Юго-Западной Азии: Турции [47], Ливана и Бахрейна 
[28]. Несколько ниже частота распространенности ана-
лизируемого полиморфизма отмечается в северных ре-
гионах Италии – 34,9% [61] и Южной Азии – Северной 
Индии – 33,6-40,6% [45, 62, 63]. 

При анализе показателей распределения мутации 
GSTM10 среди монголоидной расы (преимущественно 
коренных жителей Азии) прослеживаются свои осо-
бенности, выражающиеся в стабильных, достаточно 
высоких цифрах в диапазоне от 48,0% до 60,0%, как в 
странах, территориально близких к границам России: 
Китае [36, 64], Монголии [33], Казахстане [35], так и в 
более отдаленной, но имеющей общие генетические 
корни Южной Корее [21, 37, 48]. У коренного населе-
ния Северной Америки – мексиканцев, также относя-
щихся к монголоидной расе, delGSTM1 встречается с 
частотой 55,0%, что соответствует аналогичным пока-
зателям ранее упомянутых стран [5]. На несколько 
более низком уровне фиксируются показатели данного 
полиморфизма гена GSTM1 (45,6%) у населения Япо-
нии, что, по всей вероятности, связано с древними кор-
нями австролоидов [20]. 

В проанализированной нами зарубежной литера-
туре показана частота распространенности нулевого 
аллеля гена GSTM1 среди негроидной расы. Популя-
ционные данные представлены населением, прожи-
вающим на разных материках. Это касается населения 
Южной Азии, в частности Индии, южная часть кото-
рой состоит из населения, обладающего очень темной 
кожей, и именно их считают коренным населением 
Индии и относят к экваториальной (негроидной) расе. 

На данной территории delGSTM1 представлена с оди-
наково наименьшей частотой: Южная Индия – 22,4%, 
Бангладеш – 22,5% [31, 49]. На Африканском кон-
тиненте жители Туниса являются представителями не 
только европеоидной расы, но и негроидной, у которой 
выявлены свои особенности распространенности гено-
типа GSTM1-/GSTT1+, составляющей 34,6% [65], что 
почти в 2 раза ниже европеоидов, проживающих на той 
же территории [28]. Идентичные результаты получил 
Gattas J.G. и соавторы (2004) в своих популяционных 
исследованиях у жителей Южной Америки (Бразилии) 
– 32,8%, при сравнительной характеристике с мула-
тами (41,4%) и европеоидами (55,4%) [27]. Эти же ав-
торы сообщают, что их данные аналогичны другим 
исследованиям, описывающим частоту нулевого гено-
типа GSTM1 в других африканских популяциях. К со-
жалению, мы вынуждены констатировать, что на 
сегодняшний день имеется относительно мало сведе-
ний о мутантных аллелях генов детоксикации у пред-
ставителей негроидной расы. 

Нами проведен анализ литературных источников 
зарубежных авторов по оценке частоты встречаемости 
полиморфизма гена второй фазы системы детоксика-
ции – GSTT1. Минимальная частота делеционного ге-
нотипа GSTT1-/GSTM1+ выявлена среди 
европеоидного населения Северной Италии [61], мак-
симальные проценты (37,6%) получены у представи-
телей Ливана [28], проживающих как в европейской, 
так и азиатской частях страны. Остальные анализируе-
мые группы европеоидов, проживающие в Европе 
(Сербия, центральная часть Италии, Испания) [13, 39, 
46], в Юго-Западной (Иран [30], Турция [47], Бахрейн 
[28]) и Южной Азии (Северная Индия [45, 62, 63]), на 
Африканском [28] и Южноамериканском [27] кон-
тинентах, входят в этот диапазон частоты распростра-
нения мутации. 

Особенностью распространения для монголоидной 
расы, представленной преимущественно жителями 
Восточной Азии, является высокий процент мутант-
ного варианта GSTT1, при котором даже нижняя гра-
ница частоты выявления достаточно велика и 
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наблюдается в соседней для России Монголии (43,0%) 
[33]. Несколько выше показатели в Китае (46,0%) [36], 
Японии (49,4%) [20] и Южной Кореи (51,3-53,6%) [21, 
48]. Максимально высокий уровень зафиксирован в 
Центральной Азии – в Казахстане (67,0%) [35] и наи-
более отдаленном от нас материке – Северной Америке 
(до 65,0% среди мексиканцев) [5]. 

Что же касается частотных характеристик мутант-
ного варианта гена GSTT1 у негроидов, то литератур-
ные данные свидетельствуют о средних показателях 
его встречаемости в сравнении с европеоидами и мон-
голоидами. Минимальные значения обозначены на Аф-
риканском континенте, в Тунисе (16,6%) [65], и у 
жителей Азиатского материка, в Южной Индии 
(17,6%) [31]. Максимальные результаты незначительно 
отличаются от минимальных и установлены для нег-
роидов на разных материках, но с одинаковой часто-
той, как в Южной Азии (Бангладеш) – 26,5% [49], так 
и Южной Америке (Бразилия) – 26,3% [27]. 

Относительно мало информации по выявлению со-
четанной делеции GSTs генов (GSTM1-/GSTT1-) в за-
рубежных странах. Такой генотип установлен в 
этнических группах европеоидов, например, 1,6% – у 
жителей Сербии [13] и 21,0% – в Тунисе [28]. Отличи-
тельно высокие показатели по сочетанному полимор-
физму выявлены у представителей монголоидной 

расы. Исследования Han J.H. и соавторов (2015) в по-
пуляции Южной Кореи показали его распространен-
ность на уровне 27,4% [37], исследования Ortega V.R.C. 
с соавторами (2014) обнаружили максимальный уро-
вень встречаемости GSTM1-/GSTT1- у населения Мек-
сики (40,0%) [5].  

Распространенность полиморфизмов генов  
детоксикации среди коренного и пришлого  

населения России  
В таблице 2 мы представили результаты анализа по-

пуляционных исследований, посвященных изучению 
полиморфных аллелей генов II фазы детоксикации 
среди коренного и пришлого населения Российской 
Федерации. 

Необходимость настоящей работы возникла в связи 
с изучением особенностей генотипирования системы 
детоксикации у коренного (нанайцы, относящиеся к 
монголоидной расе) и пришлого (европеоидная раса) 
населения Приамурья [60], анализом данных по этому 
вопросу в различных этнических группах с учетом 
климатогеографических регионов проживания. В ходе 
нашей работы для более объективного комплексного 
анализа использовались показатели групп сравнения 
(контрольных групп).

Таблица 2 
Частота встречаемости полиморфизмов генов системы детоксикации (%) населения России в  

зависимости от этнической принадлежности и региона проживания 

Население
Этническая  

принадлежность

Полиморфизмы генов детоксикации 

Источники
delGSTM1 delGSTT1

Сочетанный  
делеционный 
полиморфизм

GSTM1-
/GSTT1+

GSTT1-
/GSTM1+

GSTM1-
/GSTT1-

Приамурье (Хабаровский край)

Коренные  
(монголоиды)

Нанайцы 28,3 16,7 35,0

Супрун С.В., 2018 [60]
Пришлые  
(европеоиды)

Русские (город) 42,2 11,7 4,7

Русские (село) 38,8 20,9 9,0

Западная Сибирь (Кемеровская обл.)

Коренные 
(монголоиды)

Шорцы 4,7 7,1 0

Ахматьянова В.Р.,  
2008 [26]

Телеуты 10,8 21,1 1,9

Пришлые  
(европеоиды)

Русские 53,9 57,5 22,4

Западная Сибирь (Кемеровская обл., южные районы, Горная Шория)

Коренные  
(монголоиды)

Шорцы 48,1 50,7 4,5
Лузина Ф.А. и др.,  
2020 [54]Пришлые 

(европеоиды)
Русские 66,8 64,1 17,9
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Западная (Ямало-Ненецкий АО) и Восточная Сибирь (Красноярский край)

Коренные  
(монголоиды)

Селькупы 20,0 14,8 2,7

Корчагина РП, 2011 [2]
Лесные ненцы 35,3 9,9 2,9

Нганасаны 9,1 12,4 2,7

Пришлые 
(европеоиды)

Русские 48,1 38,7 22,9

Восточная Сибирь (Иркутская обл.)

Коренные  
(монголоиды)

Буряты 48,1 22,2 9,2
Беляева Е.В., 2017 [6]

Пришлые  
(европеоиды)

Русские 60,9 18,8 17,6

Восточная Сибирь (Иркутская обл.)

Коренные  
(монголоиды)

Буряты 48,7 30,5 -
Беляева Е.В., 2023 [24]

Пришлые Русские 44,7 22,4 -

Восточная (Иркутская обл., Забайкальский край) и Западная (Кемеровская обл.) Сибирь

Коренные 
(монголоиды)

Буряты восточные 21,7 26,3 16,3

Табиханова Л.Е.,  
2019 [29]

Буряты западные 42,2 12,0 15,4

Телеуты 36,2 10,6 14,9

Пришлые 
(европеоиды)

Русские 32,8 8,2 9,8

Республика Саха (Якутия)

Коренные  
(монголоиды)

Якуты 24,6 20,0 16,9
Николаев В.М., 2021  
[23]

Республика Башкортостан

Коренные  
(монголоиды)

Татары 40,9 24,1 -

Кочетова ОВ, 2019 [34]
Башкиры 63,4 21,9 -

Пришлые  
(европеоиды)

Русские 44,2 22,5 -

Территория Российской Федерации занимает Вос-
точную Европу и Северную Азию. Население характе-
ризуется неоднородностью этнических групп. 
Согласно Всероссийской переписи населения 2020 
года [66] в стране проживают представители 194 на-
родностей и национальностей. Данное обстоятельство 
делает особо интересным изучение генов системы де-
токсикации, в том числе их делеционных полиморфиз-
мов, с учетом национальной принадлежности и 
климатогеографических особенностей региона прожи-
вания. Мы проанализировали популяционные данные 
по Сибири, Дальнему Востоку и части Восточной Ев-
ропы в связи с разделением всего проживающего на-
селения на пришлых, т.е. мигрирующих из 
центральной части России (преимущественно славян-
ского этноса: русские, украинцы, белорусы) и корен-
ных, в том числе представителей «малочисленных 
народов Севера, Сибири и Дальнего Востока». Частота 
встречаемости мутантного аллеля гена GSTM1 у при-
шлого населения европеоидной расы Сибирской по-
пуляции у разных авторов отличается, и составляет, по 

одним данным 32,8% – среди жителей Восточной (Ир-
кутская область, Забайкальский край) и Западной (Ке-
меровская область) Сибири [29], по другим – 66,8% в 
Западной Сибири (Кемеровская область, Горная 
Шория) [54], что в 2 раза больше. 

Что касается анализа встречаемости мутаций у ко-
ренных (малых и малочисленных) народов Сибири с 
точки зрения деления на расы, то он представляет 
определенные сложности, поскольку для них харак-
терно сочетание генетического субстрата автохтонов 
(древнейшего коренного населения) преимущественно 
монголоидного и алтайского происхождения с генети-
ческим наследием кочевников-завоевателей (тюрки, 
скифы), в связи с чем они образуют так называемую 
переходную или контактную расу [67, 68]. Состав ана-
лизируемой группы многонационален и имеет свои ге-
нетические особенности, в том числе в полиморфизмах 
генов системы детоксикации. С наименьшей частотой 
делеция гена GSTM1 зарегистрирована у шорцев 
(4,7%), у телеутов (10,8%) [26] и нганасанов (9,1%) [2], 
проживающих преимущественно в районах Западной 
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Сибири. Однако, по данным Лузиной Ф.А. и соавторов, 
обследовавших население горных районов Кемеров-
ской области, на границе с Алтайским краем, генотип 
delGSTM1 зарегистрирован у 48,1% шорцев, что в 10,2 
раза больше [54], чем в ранее проведенных исследова-
ниях [26] этого же этноса. Максимальный процент рас-
пространенности данной мутации отмечается у 
башкиров (63,4%) [34], что многократно превышает 
минимальные значения представителей монголоидной 
расы в анализируемых нами отечественных источни-
ках. Интерес представляют данные по такой нацио-
нальности, как буряты, проживающие в различных 
районах Сибири – на западе и востоке региона. Они за-
ключается в 2-кратном преобладании частоты 
delGSTM1 у «западных бурят» (42,2%) в сравнении с 
«восточными» (21,7%) [29]. По нашему мнению, 
имеющиеся существенные различия показателей в по-
пуляции малых народов свидетельствуют не только о 
генетических своеобразиях этносов, но и о влиянии 
климатогеографических особенностей территорий про-
живания в течение многих поколений их существова-
ния. 

Представляем результаты сравнительной характе-
ристики расовой принадлежности народов, заселяю-
щих Сибирь и Дальний Восток с относительно низкой 
плотностью заселенности. По данным ряда авторов от-
мечена тенденция или достоверно значимая разница 
носителей delGSTM1 между пришлым населением (ев-
ропеоиды) с более высоким значением частоты встре-
чаемости и более низкими показателями у 
малочисленных народов, относящихся к переходной 
расе. Так у шорцев Кемеровской области (Западная Си-
бирь) частота встречаемости делеционного полимор-
физма гена GSTM1 в 11,4 раза меньше (4,7%), у 
телеутов в 5 раз меньше (10,8%) аналогичного показа-
теля у европеоидов (53,9%) того же региона прожива-
ния [26]. Подобная направленность показана в работе 
Ф.А. Лузиной и соавторов, в которой носительство 
delGSTM1 выявлено в 48,1% случаев у коренных жи-
телей Западной Сибири – шорцев, что в 1,4 раза ниже, 
чем у пришлых европеоидов (66,8%) [54]. У Корчаги-
ной Р.П. и соавторов – при сравнении различных групп 
малочисленных народов установлено: нганасаны – 
встречаемость нулевого аллеля ниже в 5,3 раза (9,1%) 
по сравнению с пришлыми европеоидами (48,1%), 
селькуты – в 2,4 раза, лесные ненцы – в 1,4 раза 
(35,3%) [2]. Преобладание делеционного полимор-
физма GSTM1 в 1,4 раза также отмечено у европеоидов 
Приамурья (38,8%) в сельской местности по сравне-
нию с коренными нанайцами (28,3%) [60]. При изуче-
ние данного вопроса выявлен интересный факт, 
представленный Е.В. Беляевой и соавторами, свиде-
тельствующий о различной частоте встречаемости 
delGSTM1, вероятнее всего связанный с разными ме-
тодами расчета (табл. 2). Исследования 2017 года этих 
авторов [6] показали такую же тенденцию: более вы-
сокие показатели частоты мутации у пришлых европе-

оидов по сравнению с монголоидами – в 1,3 раза. Од-
нако, в 2023 году [24] встречаемость нулевого аллеля 
у данных групп населения практически не отличалась. 
Примечательно, что статистические показатели по рас-
пространению delGSTM1 в популяциях коренных жи-
телей и русских Восточной Сибири [29] (телеуты – 
36,2%, европеоиды – 32,8%) были идентичны показа-
телям [34], полученным в результате исследования в 
этнических группах республики Башкортостан (татары 
– 40,9%, русские – 44,2%). 

Немаловажный интерес представляет география 
распространения нулевого генотипа GSTT1. Его ча-
стота широко варьирует в разных популяциях и также 
имеет расовые и региональные отличия. У европеои-
дов (пришлое население) восточной части России про-
цент его встречаемости, согласно анализируемым 
литературным данным, составил 8,2% у жителей Си-
бири [29], 11,7% – у городского населения Приамурья 
[60] и 57,5-64,1% – у жителей Западной Сибири [26, 
54]. Среди коренных представителей малочисленных 
народов минимальная встречаемость delGSTT1 вы-
явлена у шорцев Западной Сибири (Кемеровская 
область) (в 7,1% случаев) [26] и лесных ненцев (9,9%) 
в северных районах Западной (Ямало-Ненецкий АО) и 
Восточной Сибири (Красноярский край) [2]. При этом 
другой автор в 2020 году [54] представила результаты 
исследования у шорцев, проживающих в южных рай-
онах Горной Шории в той же Западной Сибири (Кеме-
ровская обл.), которые оказались самыми высокими – 
50,7%, как для данной национальности, так и для ко-
ренных жителей (монголоидов) России в целом.  

Проведена параллель соотношений встречаемости 
анализируемого генотипа GSTT1-/GSTM1+ у пришлого 
и коренного населения Восточной и Западной Сибири. 
Минимальные её значения отмечены и у пришлых 
(8,2%) [29] и у коренных жителей (7,1%) [26]. Наиболь-
шая частота делеционного полиморфизма GSTT1 ока-
залась сосредоточенна в южных районах Западной 
Сибири (Горная Шория) [54].  

По распределению сочетанного полиморфизма 
генов суперсемейства глутатион-S-трансфераз среди 
европеоидов (пришлое население, преимущественно 
русские), монголоидов (коренное население) и пред-
ставителей достаточно большой переходной расы (ко-
ренные жители Сибири) нами найдено крайне мало 
информации. Исходя из имеющихся данных, наиболь-
ший процент встречаемости данного варианта геноти-
пирования GSTM1-/GSTT1- отмечается среди 
европеоидов и составляет 22,4-22,9% [2, 26]. Незначи-
тельное число европеоидного населения обладают 
функционально неполноценным делеционным поли-
морфизмом. Среди проживающих в городских усло-
виях он встречается в 4,7% случаев [60], в сельских – 
в 9,0-9,8% [29, 60]. Среди представителей малых ко-
ренных народов Сибири (относящихся к переходной 
расе) данная мутация полностью отсутствует у шор-
цев, её низкая распространенность (1,9%) выявлены у 
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телеутов Западной Сибири (Кемеровская область) [26], 
селькупов и нганасанов (по 2,7%), лесных ненцев 
(2,9%) [2], чуть более высокая – у представителей бу-
рятской национальности (9,2%) [6]. Интересные вы-
воды были получены нами при обследовании 
проживающих в Приамурье нанайцев, которые отно-
сятся к монголоидной расе [60]. Встречаемость соче-
танного делеционного полиморфизма GSTM1-/GSTT1- 
у них достигла 35,0%, что в несколько раз превышает 
таковой показатель среди представителей переходной 
и монголоидной рас на других территориях восточной 
части страны. К нашему сожалению, исследователи 
других стран недостаточно часто изучают частоту со-
четанного носительства нулевых генов GSTM1 и 
GSTT1, что осложняет сравнительный анализ имею-
щихся данных. Согласно доступным нам источникам 
литературы аналогичные исследования проведены в 
Южной Корее, где установлена встречаемость мутации 
на уровне 27,4% [37] и в Мексике – 40,0% [5]. На ос-
новании этих результатов можно предположить какие-
либо единые генетические корни, однако данная 
гипотеза нуждается в дальнейшем изучении и подтвер-
ждении. Разная интерпретация сравниваемых данных 
не позволяет конкретизировать точные результаты в 
связи с различными подходами к их оценке. В связи с 
этим, этнические расовые различия между европеои-
дами и монголоидами представлены на примере собст-
венных данных. А именно, статистически значимо 
высокая частота встречаемости сочетанного полимор-
физма GSTM1-/GSTT1- у нанайского населения, отно-
сящегося к монголоидной расе, в 3,9 раза превышает 
аналогичный показатель у пришлого (европеоидный 
тип расы) сельского и в 7,4 раза городского населения, 
проживающего в той же биогеохимической провинции, 
но с разным уровнем антропогенной нагрузки [60].  

Заключение  
Таким образом, анализ данных популяционных ис-

следований, проведенных в России и в мире, позволил 
представить существующую эколого-этническую спе-
цифику распространения полиморфных генов супер-
семейства глутатион-S-трансфераз (GSTM1- и GSTT1-). 
Частота встречаемости мутантного аллеля гена GSTM1 
среди европеоидов в мире варьирует в диапазоне 33,6-
63,4%, у проживающих на территории России – прак-
тически в таких же пределах 32,8-66,8%. Среди 
представителей монголоидной расы населения Азии, 
Северной Америки частота мутаций GSTM1 – от-
мечена у 45,6-60,0%, у коренных жителей Дальнего 
Востока России – у 28,3%, переходной расы Сибири – 
у 4,7-63,4%. В негроидной расе частота данной мута-
ции наименьшая в Южной Индии (22,4%), наибольшая 
– в Тунисе (34,6%). Частота GSTT1- варьирует в широ-
ком диапазоне: у европеоидов – 7,9-64,1%, у монголои-

дов, в том числе представителей малочисленных наро-
дов Дальнего Востока и переходной расы Сибири, – от 
7,1% до 67,0%. Среди негроидов она колеблется в пре-
делах 16,6-26,5%.  

Выявлены особенности распространенности соче-
танных делеций GSTM1-/GSTT1- генов II фазы си-
стемы детоксикации в виде максимальной 
встречаемости (35,0%) у коренного населения Даль-
него Востока (нанайцы, проживающие в Приамурье), 
что объединяет их по этим показателям с другими 
представителями монголоидной расы (жители Южной 
Кореи – 27,4%, Мексики в Северной Америке – 40,0%), 
но отличает от коренного населения Сибири. 

Нет единого мнения среди исследователей о соче-
тании делеций одновременно по двум генам, GSTM1 и 
GSTT1. Ряд авторов склоняются к тому, что такой ва-
риант неблагоприятен для индивидуума, т.к. отсут-
ствие соответствующих ферментов повышает 
чувствительность организма к воздействию повреж-
дающих факторов, и в результате повышает риск муль-
тифакторных заболеваний [6]. Наряду с этим 
существует мнение, что сочетание двух мутантных ал-
лелей генов одновременно выступает в роли защитного 
фактора у коренных этносов от воздействия экстре-
мальных климатогеографических условий проживания 
в сочетании с высоким уровнем техногенной нагрузки 
[2]. 

По нашему мнению, популяционные исследования 
этногеографических особенностей распределения де-
леционных генотипов системы детоксикации необхо-
димы и обоснованы с точки зрения практической 
медицины. Полученные данные могут быть использо-
ваны при разработке рекомендаций для обоснованного 
внедрения в практику амбулаторно-поликлинических 
и стационарных учреждений персонифицированного 
подхода в прогнозе, профилактике и лечении той или 
иной соматической патологии, заболеваний репродук-
тивной системы, осложнений беременности, неона-
тального и детского периодов с позиций этнической 
предрасположенности пациента, биогеохимических 
особенностей региона проживания и с учетом «генов 
предрасположенности».  
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