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Поиск генетических предикторов развития острого коронарного синдрома у пациентов, 
перенесших новую коронавирусную инфекцию

Козик В. А., Шпагина Л. А., Шпагин И. С., Минних С. В., Ложкина Н. Г., Максимов В. Н.

Цель. Оценить частоты генотипов варианта нуклеотидной последователь-
ности rs2285666 гена ангиотензинпревращающего фермента 2 (ACE2) и его 
ассоциацию с развитием острого коронарного синдрома (ОКС) у пациентов, 
перенесших новую коронавирусную инфекцию (COVID-19).
Материал и  методы. В  исследование включено 100 пациентов, из них 
50  мужчин и  50 женщин, перенесших COVID-19 в  анамнезе, госпитализи-
рованных с  диагнозом ОКС. Диагноз COVID-19 у  всех 100 пациентов был 
подтвержден с  помощью положительного мазка полимеразной цепной ре-
акции (ПЦР). Всем пациентам при поступлении были проведены: операция 
чрескожной транслюминальной коронарной ангиопластики со стентирова-
нием, стандартное клинико-инструментальное обследование и генетическое 
исследование rs2285666 гена ACE2 методом ПЦР с  последующим анализом 
полиморфизма длин рестрикционных фрагментов. Группу сравнения соста-
вили 200  пациентов с  ОКС без COVID-19 в  анамнезе, подтвержденного маз-
ком ПЦР или титром антител.
Результаты. При сопоставлении частот генотипов rs2285666 гена АСЕ2 
в  группе пациентов с  ОКС, перенесших COVID-19, и  группе сравнения ста-
тистически значимые различия получены по генотипу АА, носительство кото-
рого среди пациентов мужского пола с ОКС и перенесённой COVID-19 встре-
чалось в 2,5 раз реже, чем у мужчин контрольной группы (отношение шансов 
=0,391, 95% доверительный интервал: 0,167-0,917; р=0,028). С другой сто-
роны, было показано, что носительство генотипа GA rs2285666 гена ACE2 не 
ассоциировано с повышенным риском развития ОКС у женщин, перенесших 
COVID-19. Статистически значимых различий по частотам генотипов в группе 
женщин и в общей группе (без разделения по полу) не выявлено.
Заключение. Полученные данные могут указывать на протективную роль ге-
нотипа АА rs2285666 гена АСЕ2 для лиц мужского пола в контексте развития 
ОКС на фоне перенесенной COVID-19. Представленные результаты являют-
ся первым шагом на пути построения прогностической модели для расчета 
риска развития ОКС у больных, перенесших COVID-19, что позволит снизить 
заболеваемость и летальность у этой когорты пациентов.

Ключевые слова: острый коронарный синдром, новая коронавирусная ин-
фекция, вариант нуклеотидной последовательности, ген ACE2, генетические 
маркеры, rs2285666.
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Search for genetic predictors of acute coronary syndrome in patients after coronavirus disease 2019

Kozik V. A., Shpagina L. A., Shpagin I. S., Minnikh S. V., Lozhkina N. G., Maksimov V. N.

Aim. To assess the rs2285666 nucleotide sequence of the angiotensin-converting 
enzyme 2 (ACE2) gene and its association with acute coronary syndrome (ACS) in 
patients after coronavirus disease 2019 (COVID-19).
Material and methods. The study included 100 patients after COVID-19, in
cluding 50 men and 50 women, hospitalized with a  diagnosis of ACS. The 
diagnosis of COVID-19 in all 100 patients was confirmed by a  positive 
polymerase chain reaction (PCR) smear. All patients underwent percutaneous 
transluminal coronary angioplasty with stenting, standard clinical and paraclinical 
examination, and genetic testing of the rs2285666 ACE2 gene by PCR followed 
by restriction fragment length polymorphism analysis. The comparison group 
consisted of 200 patients with ACS after COVID-19, confirmed by a PCR smear 
or antibody titer.

Results. Statistically significant differences were obtained for the AA genotype, 
carriage of which among male patients with ACS after COVID-19 was 2,5 times 
less common than in men in the control group (OR =0,391, 95% CI: 0,167-0,917; 
p=0,028). On the other hand, carriage of the rs2285666 GA genotype of the ACE2 
gene is not associated with an increased risk of ACS in women after COVID-19. 
There were no significant differences in genotype frequencies in the group of 
women and in the general group (without division by sex).
Conclusion. The data obtained may indicate a protective role of the rs2285666 AA 
genotype of the ACE2 gene for males regarding ACS development after COVID-19. 
These results are the first steps towards building a  prognostic model to estimate 
the ACS risk in patients after COVID-19, which will reduce morbidity and mortality 
for this group of patients.
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• � Острый коронарный синдром (ОКС) у  паци
ентов с  новой коронавирусной инфекцией 
(COVID-19) чаще всего протекает с  большим 
количеством осложнений: кардиалгия, ранний 
тромбоз стента, нарушения ритма, повторный 
инфаркт миокарда. В  группе больных с  ОКС 
и  COVID-19 в  анамнезе статистически значи-
мо чаще регистрировался кардиогенный шок. 

• � Носительство генотипа АА в  группе мужчин 
с  ОКС и  перенесённой COVID-19 в  анамне-
зе в  2,5 раза меньше по сравнению с  группой 
мужчин с  ОКС без перенесённой COVID-19 
в анамнезе.

• � В  настоящее время поиск генетических пре
дикторов развития острых коронарных собы-
тий у пациентов, перенесших COVID-19, явля
ется перспективным направлением для иссле
дования.

• � Acute coronary syndrome (ACS) in patients with 
coronavirus disease 2019 (COVID-19) most often 
occurs with a large number of complications, such 
as cardialgia, early stent thrombosis, arrhythmias, 
recurrent myocardial infarction. In the group 
of patients with ACS and prior COVID-19, 
cardiogenic shock was significantly more often 
recorded.

• � The carriage of the AA genotype in the group of 
men with ACS after COVID-19 is 2,5 times less 
compared to the group of men with ACS without 
COVID-19.

• � Currently, the search for genetic predictors of 
acute coronary events in patients after COVID-19 
is a promising area of research.

Ключевые  моменты Key  messages

Острый коронарный синдром (ОКС) представляет 
собой особую группу жизнеугрожающих состояний, 
которая стоит на первом месте по уровню летально-
сти как в Российской Федерации, так и во всём мире. 
Однако, несмотря на уже достигнутые успехи в лече-
нии (проведение тромболитической терапии в первые 
часы, проведение спасительных операций в кратчай-
шие сроки, льготное обеспечение лекарственными 
препаратами, кардиореабилитация), проблема выжи-
ваемости таких пациентов и  улучшение качества их 
жизни остается актуальной задачей медицины [1, 2]. 

Новая коронавирусная инфекция (COVID-19) 
внесла особенности в  развитие ОКС, тяжесть его 
течения и  развитие осложнений [1]. У  большинства 
пациентов после перенесённой COVID-19 отмечает-
ся обострение хронических заболеваний: нарушение 
ритма, декомпенсация сердечной недостаточности, 
некорригируемые цифры артериального давления, 
что требует поиска новых подходов к  терапии для 
данной когорты пациентов [3]. 

В настоящее время генетические маркеры рассма-
триваются как факторы, влияющие на предрасполо-
женность к  развитию множества заболеваний [4]. 
Поэтому поиск генетических маркеров, ассоцииро-
ванных с  развитием ОКС у  пациентов, перенесших 
COVID-19, является перспективным направлением 
для исследований [4]. Более того, переход к  персо-
нализированной и предиктивной медицине является 
приоритетом и  перспективой научно-технического 
развития Российской Федерации, что утверждено 
Указом Президента от 28 февраля 2024г.

Особый интерес в этом направлении представляет 
изучение генов ренин-ангиотензин-альдостероновой 
системы: гена ангиотензинпревращающего фермента 
(АСЕ) и  гена ангиотензинпревращающего фермен-
та 2 (АСЕ2) [5]. В  литературе описаны ассоциации 
полиморфизма гена АСЕ с  ОКС у  пациентов, пере-
несших COVID-19. Так, было показано, что вариант 
нуклеотидной последовательности (ВНП) rs1799752 
(I/D) гена АСЕ ассоциирован с развитием ОКС у па-
циентов с COVID-19 в анамнезе [6]. 

Результаты недавних исследований показали, что 
ангиотензинпревращающий фермент (АПФ) 2 явля-
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ется ведущим маркером спайкового гликопротеина 
клетки-хозяина, ответственного за восприимчивость 
к инфекции [7]. АПФ 2 представляет собой трансмем-
бранную металлокарбоксипептидазу I  типа, гомоло-
гичную АПФ, играющему ключевую роль в  работе 
ренин-ангиотензин-альдостероновой системы [7]. 
Ген, кодирующий АПФ 2, — ACE2 экспрессируется 
в тканях легких, почках, желудочно-кишечном трак-
те, кровеносных сосудах, в  эндотелиальных клетках 
сосудов, эпителии почечных канальцев и  в  клетках 
Лейдига. Эксперименты показали, что генотип АА 
rs2285666 повышает экспрессию этого гена на 50% по 
сравнению с генотипом GG, и, следовательно, может 
играть роль в восприимчивости к SARS-CoV-2 [7].

Кроме того, носительство генотипа AA rs2285666 
гена ACE2 влечет за собой развитие более тяжёлых 
случаев сердечно-сосудистых катастроф у  больных, 
перенесших COVID-19 [7].

Таким образом, целью нашего исследования было 
оценить ассоциацию ВНП rs2285666 гена ACE2 с раз-
витием ОКС у пациентов, перенесших COVID-19.

Материал и методы 
Клинико-анамнестические характеристики
Дизайн исследования: сравнительное описатель-

ное исследование двух параллельных групп с  рет
роспективным компонентом. В  основную группу 
вошли 100 пациентов (50 мужчин и  50 женщин), 
последовательно поступавших посредством скорой 
медицинской помощи. Минуя приёмный покой, па-
циенты поднимались в  рентген-операционную для 

проведения чрескожной транслюминальной коро-
нарной ангиопластики со стентированием. У  всех 
в  анамнезе была перенесённая COVID-19 (доказан 
с  помощью повышенного Ig G, наличия положи-
тельного результата полимеразной цепной реакции 
(ПЦР) материала мазка из носоглотки в  анамне-
зе). Средний возраст мужчин составил 54,1±8,2  лет, 
женщин — 58,7±5,2  лет. Клинико-анамнестическая 
характеристика больных основной группы представ-
лена в  таблице 1. От каждого пациента было полу-
чено информированное согласие на участие в иссле-
довании в соответствии с этическими требованиями 
Всемирной организации здравоохранения. Диагноз 
COVID-19 устанавливался согласно временным 
клиническим рекомендациям "профилактика, диа-
гностика и  лечение новой коронавирусной инфек-
ции (COVID-19)", версия 18 (26.10.2023), одобрен-
ным Министерством здравоохранения Российской 
Федерации. Диагноз ОКС устанавливался согласно 
критериям, установленным Российским кардиологи-
ческим обществом, а также в соответствии с клини-
ческими рекомендациями от 2020г "острый коронар-
ный синдром с  подъёмом сегмента ST кардиограм-
мы", одобренными Министерством Здравоохранения 
Российской Федерации. 

Из исследования исключались пациенты с почеч-
ной и печеночной недостаточностью, в алкогольном 
делирии, с  психическими расстройствами, терми-
нальные пациенты, с  онкопатологией III-IV стадий, 
наркоманией, инфекцией вирусом иммунодефицита 
человека.

Таблица 1
Клинико-анамнестическая характеристика больных основной группы

Показатель Мужчины (n=50) Женщины (n=50)
n % n %

Средний возраст, (M±s) 54,1±8,2 — 58,7±5,2 —
Сроки поступления: до 2 ч/1 сут. 39/11 78/22 43/7 86/14
Тромболизис 9 18 4 8
Предшествующая стенокардия напряжения ФК 2-3 23 46 17 34
ОИМ в анамнезе 5 10 5 10
ЧКВ в анамнезе 3 6 1 2
Операция АКШ в анамнезе — — — —
Однососудистое поражение по КАГ 13 26 8 16
Многососудистое поражение по КАГ 37 74 12 24
Артериальная гипертензия 46 92 31 62
Подтвержденный сахарный диабет 2 типа 3 6 5 10
Курение 11 22 7 14
Смерть родственников от сердечно-сосудистых заболеваний 18 36 21 42
Дислипидемия в анамнезе 9 18 11 22
Жизнеугрожающие нарушения ритма 3 6 — —
Кillip >II 4 8 2 4

Сокращения: АКШ — аортокоронарное шунтирование, КАГ — коронароангиография, ОИМ — острый инфаркт миокарда, ФК — функциональный класс, ЧКВ — 
чрескожное коронарное вмешательство.
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в  гене ACE2 с  помощью ПЦР с  последующим ана-
лизом полиморфизма длин рестрикционных фраг-
ментов. Для амплификации использовали праймеры: 
5'- gtttgtaacccagataatcc -3'(F) и  5'- gttgaaacacacatatctgc 
-3'(R) [8]. Смесь для ПЦР объемом 25 мкл вклю-
чала: Трис-HCI (pH 9,0) 75  мM, (NH4)2SO4 20 мM, 
Тween-20 0,01%, 3,0  мМ MgCl2, по 2,0  мкл каж-
дого праймера, 0,5  мМ смеси dNTP, 2  мкг ДНК, 
1  единицу Тaq-полимеразы, вода до объема 25  мкл. 
Амплификацию проводили в  следующем темпера-
турном режиме: 33 цикла, включающих денатурацию 
95 С 30 с, отжиг праймеров 60 С 30 с и элонгацию 
72 С 30 с. Рестрикцию проводили с 10 ед. активно-
сти рестриктазы Alu I  ("СибЭнзим", Новосибирск) 
при 37 С в течение 16 ч. Размер продукта амплифи-
кации 130  п. н. Детекцию продуктов амплификации 
и рестрикции осуществляли методом электрофореза 
в  5% полиакриламидном геле с  последующим окра-
шиванием бромистым этидием. После проведения 
рестрикции при генотипе GG детектировался про-
дукт 130 п. н., при генотипе АА — продукты 78 п. н. 
и 52 п. н., при гетерозиготном генотипе, все перечис-
ленные продукты: 130 п. н., 78 п. н., 52 п. н. [8].

Статистический анализ проводился с  помощью 
пакета программ SPSS 17.0.5. Рассчитывали час
тоту качественных признаков, средние значения 
количественных показателей (М) и их стандартное 
отклонение (SD). Сравнение групп по качествен-
ным параметрам проводили с  использованием 
критерия χ2. Оценивали отношение шансов (ОШ) 
с 95% доверительным интервалом (ДИ) для каждой 
переменной.

Первую запись электрокардиографии (ЭКГ) па-
циенту проводила бригада скорой медицинской по-
мощи в  момент приезда, а  затем, при поступлении 
в региональный сосудистый центр, запись ЭКГ про-
водилась в 12 стандартных отведениях с помощью ше-
стиканального аппарата Megacart (Simens-Elema АВ, 
Германия) и  по Слопаку. Осмотр пациента прово-
дился врачом-кардиологом, врачом-анестезиологом-
реаниматологом, врачом-сосудистым хирургом. 
Минуя приёмный покой, пациент транспортировал-
ся в  рентген-операционную для проведения чрес
кожной транслюминальной коронарной ангиоплас
тики со стентированием.

Селективную коронарографию проводили по ме-
тодике F. М. Sones (1959) и М. Judkins (1967) на 1-3 сут. 
от развития симптомов острого инфаркта миокарда 
(ИМ) на ангиографической установке "CAS-10" фир-
мы General Electric optima igs 330 (США) с фиксаци-
ей изображения на компьютере. Всем пациентам ста-
вились коронарные стенты с лекарственным покры-
тием сиролимусом фирмы Meril Biomimi, система 
доставки быстрой смены rapid exchange (RX) с  раз-
дуваемым полуподатливым баллоном, минимально 
выходящим за пределы стента.

Также согласно стандарту обследования ОКС, 
всем пациентам были проведены: суточное мони-
торирование артериального давления, холтеровское 
мониторирование ЭКГ, функциональные пробы, 
клинико-инструментальное обследование. 

ДНК из образцов венозной крови выделялась 
с  помощью фенол-хлороформного метода. Всем ис-
следуемым пациентам определяли ВНП rs2285666 

Таблица 2
Клинико-анамнестическая характеристика больных группы сравнения

Показатель Мужчины (n=113) Женщины (n=87)
n % n %

Средний возраст, (M±s) 55,5±9,5 — 57,5±9,1 —
Сроки поступления: до 2 ч/1 сут. 85/28 75,2/24,8 76/11 87,3/12,6
Тромболизис 13 11,5 6 6,9
Предшествующая стенокардия напряжения ФК 2-3 33 29,2 17 19,5
ОИМ в анамнезе 5 4,4 2 2,3
ЧКВ в анамнезе 5 4,4 2 2,3
Операция АКШ в анамнезе 1 0,9 — —
Однососудистое поражение по КАГ 22 19,4 8 9,2
Многососудистое поражение по КАГ 47 41,6 15 17,2
Артериальная гипертензия 62 54,9 34 39,1
Подтвержденный сахарный диабет 2 типа 21 18,6 13 14,9
Курение 44 38,9 15 17,2
Смерть родственников от сердечно-сосудистых заболеваний 18 15,9 24 27,6
Дислипидемия в анамнезе 17 15,0 11 12,6
Жизнеугрожающие нарушения ритма 5 4,4 — —
Кillip >II 6 5,3 2 2,3

Сокращения: АКШ — аортокоронарное шунтирование, КАГ — коронароангиография, ОИМ — острый инфаркт миокарда, ФК — функциональный класс, ЧКВ — 
чрескожное коронарное вмешательство.
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генотипа AA — 4 (8%). В группе сравнения генотип 
GG выявлен у  47 (55,3%) женщин, генотип GA — 
у 34 (40%), генотип AA — у 4 (4,7%). Статистически 
значимых различий по частотам генотипов в группе 
женщин и в общей группе (без разделения по полу) 
выявлено не было. Имеются разнонаправленные 
тенденции в  накоплении генотипов в  изучаемых 
группах между мужчинами и  женщинами. У  жен-
щин в группе с перенесённой COVID-19 частота ге-
нотипа АА больше, чем в  группе сравнения (8% vs 
4,7%, соответственно). У мужчин, наоборот, в груп-
пе с  перенесённой COVID-19 частота генотипа АА 
меньше, чем в группе сравнения (16% vs 32,2%, со-
ответственно).

У  всех пациентов с  ОКС и  перенесённой 
COVID-19 были оценены "конечные точки" госпи-
тального периода (табл.  4): ранний тромбоз стента 
отмечался у  5 (5%) больных (3 мужчин и  2 женщи-
ны), постинфарктная стенокардия выявлена у 5 (5%) 
больных (2 мужчин и 3 женщины), у 9 (9%) отмеча-
лись нарушения ритма, постинфарктный перикар-
дит развился у  2 (2%) больных (1 мужчина и  1 жен-
щина), повторный ИМ отмечался у  3 (3%) мужчин. 
Кардиалгия отмечалась только у  пациентов мужско-
го пола. Госпитальная летальность зарегистрирована 
у 4 (4%) человек, из них 3 мужчин и 1 женщина. 

Таким образом, у  пациентов с  ОКС и  перене-
сённой COVID-19 в  анамнезе, статистически значи-
мо чаще развивался кардиогенный шок (p=0,005). 

Исследование было одобрено локальным этиче-
ским комитетом ФГБОУ ВО НГМУ Минздрава России 
(протокол № 152 от 25.05.2023г, г. Новосибирск). 

Группу сравнения составили 200 пациентов с ОКС 
без COVID-19 в  анамнезе, подтвержденного мазком 
ПЦР или титром антител, из них 113 мужчин и 87 жен-
щин. Клинико-анамнестическая характеристика боль-
ных группы сравнения представлена в таблице 2.

Результаты
При определении ВНП rs2285666 гена АСЕ2 с по-

мощью ПЦР в  группе больных с  ОКС и  перенесён-
ной COVID-19 выявлены генотипы: GG — у 74 (74%) 
пациентов, GA — у 14 (14%), AA — у 12 (12%). В груп-
пе сравнения генотип GG выявлен у 125 (62,5%) па-
циентов, генотип GA — у 34 (17%), генотип AA — у 41 
(20,5%), соответственно. Частоты генотипов пред-
ставлены в таблице 3.

В группе исследования у мужчин частота геноти-
па GG ВНП rs2285666 гена ACE2 составила 42 (84%) 
случаев, генотип AA — у  8 (16%). В  группе сравне-
ния генотип GG выявлен у  78 (67,8%) мужчин, ге-
нотип AA — у  37 (32,2%). Вероятность обнаружить 
носителя генотипа АА в  группе ОКС и  перенесён-
ной COVID-19 была в  2,5 раза меньше по сравне-
нию с  группой сравнения (ОШ =0,391, 95% ДИ: 
0,167-0,917; р=0,028). У  женщин частота генотипа 
GG в  группе ОКС с  перенесённой COVID-19 со-
ставила 32 (64%) случая, генотипа GA — 14 (28%), 

Таблица 3
Частоты генотипов rs2285666 гена ACE2 с ОКС у пациентов, перенесших COVID-19, и группы сравнения

ACE2, rs2285666 ОКС и COVID-19 Группа сравнения ОКС p
n % n %

Генотип GG 74 74 125 62,5 р=0,411
Генотип GA 14 14 34 17 р=0,217
Генотип AA 12 12 41 20,5 р=0,105
Всего 100 100,0 200 100,0

Сокращения: ОКС — острый коронарный синдром, ACE2 — ген ангиотензинпревращающего фермента 2, COVID-19 — новая коронавирусная инфекция.

Таблица 4
Конечные точки госпитального периода у пациентов с ОКС и COVID-19 

Осложнение ОКС и COVID-19, n=100, n/% Группа сравнения с ОКС, n=200, n/% p
Ранний тромбоз стента 5/6 4/2 p=0,152
Постинфарктная стенокардия 5/6 6/3 p=0,385
Кардиогенный шок 9/9 4/2 p=0,005*
Нарушения ритма 9/9 8/4 p=0,078
Постинфарктный перикардит 2/2 10/5 p=0,212
Повторный инфаркт миокарда 3/3 5/2,5 p=0,800
Кардиалгия 1/1 — p=0,157
Госпитальная летальность 4/4 3/1,5 p=0,177

Примечание: * — p<0,05.
Сокращения: ОКС — острый коронарный синдром, COVID-19 — новая коронавирусная инфекция.
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На сегодняшний день в  литературе не представ-
лены данные на больших выборках пациентов, нет 
сравнений между мужчинами и женщинами, сравне-
ний с пациентами "доковидной эры". Подтверждение 
результатов, полученных в нашей работе, требует их 
реплицирования на более крупных по размеру выбор-
ках пациентов, что является областью интереса на-
ших будущих исследований. Ген АСЕ2 является пер-
спективным для изучения и может быть полезен для 
стратификации рисков развития кардиоваскулярных 
заболеваний, их диагностики и  лечения. Совместно 
с ранее опубликованными данными [6], представлен-
ные результаты являются первыми шагами на пути 
построения прогностической модели для расчета рис
ка развития ОКС у больных, перенесших COVID-19, 
что позволит снизить заболеваемость и летальность.

Заключение
Таким образом, отношение шансов обнаружить 

носителя генотипа АА rs2285666 гена АСЕ2 в  группе 
мужчин с ОКС и перенесённой COVID-19 в анамне-
зе в  2,5 раза меньше по сравнению с  группой муж-
чин с ОКС без перенесённой инфекции (ОШ =0,391, 
95% ДИ: 0,167-0,917; р=0,028). Полученные данные 
могут указывать на протективную роль генотипа АА 
rs2285666 гена АСЕ2 для лиц мужского пола в контек-
сте развития ОКС на фоне перенесенной COVID-19. 

Отношения и деятельность: все авторы заявляют 
об отсутствии потенциального конфликта интересов, 
требующего раскрытия в данной статье.

Кроме того, у  мужчин чаще регистрировались кар-
диалгия, повторный ИМ и ранний тромбоз стента. 

Обсуждение 
В  нашем исследовании чаще всего наблюдалось 

наличие генотипа GG ВНП rs2285666 гена ACE2 как 
в исследуемой группе, так и в группе сравнения. Это 
сопоставимо с результатами исследования других на-
учных групп. Так, например, в  иранской популяции 
ученые выявили, что люди с  генотипом GG имеют 
более высокую вероятность прогрессирования тяжё-
лых жизнеугрожающих состояний, а пациенты с дру-
гими генотипами, наоборот, имеют устойчивость как 
к развитию тяжёлых заболеваний, так и к более тяжё-
лым формам COVID-19 [8]. 

В другое исследование вошли 129 человек, где бы-
ло показано, что восприимчивость к инфекции ассо-
циирована с носительством генотипа GG, возрастом 
и коморбидностью пациентов [9]. 

В  крупном метаанализе тайских ученых было 
подтверждено, что носители генотипа GG rs2285666 
ACE2 имели более высокий риск развития тяжелого 
течения ОКС, что совпадает с  результатами нашего 
исследования [10]. 

В российской популяции было выявлено, что бо-
лее тяжёлое течение кардиоваскулярной патологии 
у пациентов связано с носительством генотипа ACE2 
rs2285666 [11]. В  исследовании было показано, что 
пациенты с  перенесённой COVID-19 имеют патоло-
гические изменения в  системе органов кровообра-
щения как на фоне COVID-19, так и после него [9]. 
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