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2-ci tip sokorli diabet (SD) insulinin kafi deracads sintez olunmamasi ve ya onun tamamiloe
yoxlugu naticasinde yaranan hiperqlikemiya, hamginin lipid, ziilal ve karbohidrat metabolizmi po-
zuntular ils saciyyelonan heterogen metabolik xastelikdir. 2-ci tip SD hayat terzi, otraf miihit ve
genetik amillarin birge tesiri naticesinde yaranir. Belo genetik amillorden biri de T-hiiceyra spesi-
fikli transkripsiya faktoru geninda (transcription factor 7-like 2, TCF7L2) bas veran toknukleotidli
mutasiya (SNP) ilo sortlonan rs12255372 (G/T) polimorfizmidir. TCF7L2 ziilali TCF ailosi niima-
yandalarindan biri olaraq (-kateninls birlagarek ikibagl (ikiterafli) transkripsiya faktoru (3-kate-
nin/TCF) yaradir. B-katenin TCF7L2 ils birlaserak Wnt (wingless) signal yolunun faaliyyatine bo-
yiik tasir gostarir, belo ki, bu assosiasiya Wnt signal yolunun hadaf genlarinin feallasmasimna (eksp-
ressiyasina) gotirib ¢ixarir [D.Nanfa et al., 2015]. TCF7L2 -hiiciiyralards gliitkozanin metabolizmi-
no bilavasits tasir etmir, lakin madealt1 vazids va qara ciyards qiiikozanin metabolizmini tonzimle-
yir. TCF7L2 ziilalim1 (619 amintursudan ibarat olub molekul ¢akisi 67919 Daltondur) kodlasdiran
TCF7L2 geni 10-cu xromosomda (10g25.2-q25.3) yerlasir. Gen ~19 ekzondan ibaratdir, onlardan 5-i
alternativ olmagqla miixtslif uzunluqlu transkriptlerin (polipeptidlarin) yaranmasina sebeb olur
[W.Ip et al., 2012]. Bu genda bas veran toknukleotidli polimorfizmlar 2-ci tip SD-nin, hestasion (ha-
milalik) diabetin, sinir sisteminin ¢oxsayli pozuntularin, o climladon sizofreniyanin, autistik
spektrin pozuntularinin va s. xastaliklarin ytiiksok inkisaf riski ilo alagalidir. Genin intron hissasin-
da yerlasan iki an ¢ox mithiim rs12255372 (G/T) va rs7903146 (C/T) kimi polimorfizmlarinin bir ¢ox
populyasiyalarda tedqiqi onlarin 2-ci tip $D ils miisbat assosiasiyada olmasini gostormigdir.

Tadgiqatin maqsadi: Azarbaycan populyasiyasinda 2-tip $D-in inkisaf riski ile rs7903146 (C/T)
kimi taninan SNP mutasiyasinin assosiasiyasi avvallor terafimizden tedqiq olunmusdur [Akhun-
dova et al., 2022]. Toqdim olunan isin maqsadi ise TCF7L2 geninin rs12255372 (G/T) polimorfizmi-
nin Azarbaycan populyasiyasinda 2-ci tip SD-nin inkisaf riski ilo miimkiin assosiasiyasinin agkar-
lanmasidir.

Bu maqsadls tadqiqata bioetik normalar gozlenilmekls koniilliiliik prinsipi ils 81 nafer 2 tip
SD diagnozlu xasta (tacriibi qrup) ve 80 nafar sarti olaraq saglam saxs (nazarst qrupu) calb edil-
misdir. Qan niimunalordon DNT «Diatom™DNA Prep 200» («Izogen», RF) reaktiv dosti ilo ayril-
mis, ayrilan DNT-nin qatilig1 ve tamizlik daracasi NanoDrop 2000 cihazinda tayin edilmisdir. Uy-
gun genotiplorin askarlanmasi PZR-dan istifade etmakls restriksiya fragmentlorinin polimorfizmi
(Restriction fragment length polymorphism-PCR, RFLP-PCR) metodu ils hayata kegirilmisdir. En-
donukleaza kimi Tsp5091 (1 ul) istifads edilmis, inkubasiya 65°C-ds 3 saat erzinde aparilmigdir.
Alinan fragmentlar 2%-li aqaroza gelinds elektroforez vasitesile ayrilmis ve gel-senadlagdirici sis-
temls vizualize edilmisdir. Statistik analizlor Microsoft Excel ve onlayn kalkulyatorda hayata kegi-
rilmisdir [URL: http://vassarstats.net/odds2x2.html].

Elektroforez vasitasi ilo novbati fragmentlor alinmisdir: normal homoziqot GG genotipi tigiin
143 vo 104 n.c. dl¢iilii fragmentlar, heteroziqot GT genotipi tiglin 143; 126 ve 104 n.c. 6lgiilii fragment-
lor, mutant homoziqot TT genotipi {igiin ise 126 va 104 n.c. Olgiilii fragmentlor. Alinan genotiplarin
tezliklori 2-ci tip SD {igiin GG=25,0%, GT=38,0%, TT=37,0%; sorti saglam soxslar ti¢lin iso uygun ola-
raq GG=50,0%, GT=37,0%, TT=13,0%. Askarlanan allellorin tezliklori 2-ci tip SD xastalori qrupunda
G=44,0%, T=56,0%, sorti saglam saglam soxslorden ibarat nazarat qrupunda isa G=69,0%, T=31,0% ki-
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mi olmusdur. TT genotipinin ve T allelinin tezliklari 2-ci tip SD xastalori qrupunda nazarst qrupuna
nisbaton ~2 dafs yiiksok olmus vo har iki halda mutant T alleli vo TT genotipi {i¢iin 2-ci tip SD-nin
yaranma riski ilo miisbet assosiasiya askarlanmisdir (TT genotipi {igtin: 95% etibarliliq intervalinda
(confidence interval) sanslar nisbati (odds ratio) OR (95%CI)=5,2 (2,34-11,54), P=0,001; T alleli tigiin:
OR (95%CI)=2,81 (1,78-4,44), P=<0,0001). Baxilan polimorfizmin 2-ci tip SD-nin inkisaf riskins tesirini
hansi irsiyyat modelinin daha yaxsi oks etdirdiyini miisyyon etmok {iclin dominant, resessiv vo
overdominant modellar nazordan kegirilmisdir. Hesablamalar gostormisdir ki, resessiv model bu
alageni daha yaxs1 ve daha yiiksok statistik etibarliligla oks etdirir (dominant model tigiin OR
(95%CI)=3,05 (1,56-5,95), P=0,001; resessiv model OR (95%CI)=4,11 (1,84-9,17), P=0,0005; overdomi-
nant model ti¢lin OR=2,2951 (0,9976-5,2798), P=0,0366). Naticalor iimumi sokilds asagidak: codvalda
toqdim edilmisdir.

Genotiplar 2-ci tip SD (n=81) | Nazarat (n=80) | Sanslar nisbati OR (95%CI) | P qiymati
GG 20 (25%) 40 (50%) - -
GT 31 (38%) 30 (37%) 2,06 (0,99-4,30) 0,05
TT 30 (37%) 10 (13%) 5,2 (2,34-11,54) 0,0001
Allellar
G 71 (44%) 110 (69%) - -
T 91 (56%) 50 (31%) 2,81 (1,78-4,44) <0,0001
Genetik modellar
Dominant
GG vs GT+TT - - 3,05 (1,56-5,95) 0,001
Resessiv
GG+GT vs TT - - 4,11 (1,84-9,17) 0,0005
Over dominant . ; 2,2951 (0,9976-5,2798) 0.0366
(GG+TT) vs GT ’ ’ ! '

Beloalikls, aparilan todqgiqatlar gosterir ki, Azarbaycan populyasiyasinda TCF7L2 geninin SNP
tipli rs12255372 (G/T) polimorfizmi ilo 2-ci tip SD-nin yaranma riski arasinda yiiksoak statistik eti-
barliligla miisbat korrelyasiya vardir.

Acar sozlor: sakorli diabet (SD), genetik assosiasiya, toknukleotidli polimorfizm (SNP), T-hiiceyrasi
transkripsiya faktoru TCF7L2, sanslar nisbati (OR).
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