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Age is considered an independent and primary risk factor in the development of 
cardiovascular disease. Aging of vascular cells induces complex changes in the 
structure and functions of the vasculature. The article discusses a number of 
molecular genetic mechanisms involved in the pathogenesis of vascular aging: cell 
and mitochondrial dysfunction, endothelial dysfunction, depletion of the progenitor 
cell pool, shortening and damage to telomeres, chronic inflammation, oxidative 
stress, and dysregulation of vascular tone. There is more and more evidence of 
cross-involvement in the vascular aging processes of candidate genes (such as 
ACE, SIRT1, TERC, FOXO1, FOXO3, APOE, NOS3) associated with life expectancy 
and cardiovascular diseases. For 26 genes involved in the presented molecular 
mechanisms of vascular aging, sites of functional polymorphisms are given. 
Understanding the main pathophysiological changes caused by vascular aging 
makes it possible to choose a preventive strategy. Modern approaches for better 
predicting of genetic risk are discussed in conclusion using the example of 
visualization of vascular aging genes network.

Key words: vascular aging, endothelial dysfunction, arterial stiffness, oxidative 
stress, genetic risk, gene network.
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Генетические факторы риска сосудистого старения: молекулярные механизмы, полиморфизм 
генов-кандидатов и генные сети

Слепухина А. А.1, Зеленская Е. М.1, Лифшиц Г. И.1,2

Возраст считается независимым и  решающим фактором риска в  развитии 
сердечно-сосудистых заболеваний. Старение клеток сосудов индуцирует 
сложные изменения структуры и функций сосудистой сети. В статье рассмат-
ривается ряд молекулярно-генетических механизмов, участвующих в патоге-
незе сосудистого старения: клеточная и митохондриальная дисфункция, дис-
функция эндотелия, истощение пула прогениторных клеток, укорочение 
и  повреждение теломер, хроническое воспаление, окислительный стресс, 
нарушение регуляции сосудистого тонуса. Появляются всё новые подтвер-
ждения перекрестной вовлечённости в процессы сосудистого старения генов-
кандидатов, ассоциированных с продолжительностью жизни и сердечно-сосу-
дистыми заболеваниями, например, таких как ACE, SIRT1, TERC, FOXO1, 
FOXO3, APOE, NOS3. Для 26 генов, участвующих в представленных молекуляр-
ных механизмах сосудистого старения, приведены сайты функциональных 
полиморфизмов. Понимание основных вызванных возрастом патофизио-
логических изменений в сосудистой стенке дает возможность выбора превен-
тивной стратегии. В  заключение обсуждаются современные подходы для 
лучшего прогнозирования генетического риска на примере визуализации сети 
генов сосудистого старения.

Ключевые слова: сосудистое старение, эндотелиальная дисфункция, арте-
риальная жесткость, оксидативный стресс, генетический риск, генная сеть.
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В ПОМОЩЬ ПРАКТИЧЕСКОМУ ВРАЧУ

Понятие сосудистого старения неразрывно свя-
зано с функциональными и структурными изменени-
ями преимущественно артериальной сосудистой сети 
с возрастом. Жесткость сосудистой стенки, обуслов-
ленная повреждением и  деформацией коллагена 
и  эластина, утолщением комплекса интима-медиа 
сосудов, межклеточного матрикса с возможной каль-
цификацией является ключевым патогномоничным 
проявлением возрастных изменений. Увеличение 
жесткости происходит неравномерно и  зависит 
от количественного соотношения эластических ком-
понентов в  стенке сосуда: так, изначально наиболее 
эластичные сосуды со временем становятся наиболее 
жесткими по сравнению с сосудами мышечного типа, 
что приводит к  перераспределению градиента сосу-
дистого сопротивления с  возрастом. При старении 
и  развивающейся жесткости артерий систолическое 
давление имеет тенденцию к  увеличению, тогда как 
диастолическое давление имеет тенденцию к сниже-
нию, и  это патофизиологическое изменение повы-
шает пульсовое давление и скорость пульсовой волны 
в  аорте. Действительно, распространенность гипер-
тонии, особенно, изолированной систолической 
гипертонии, в  стареющей популяции увеличивается 
[1]. Повышенное систолическое давление увеличи-
вает остаточную нагрузку на левый желудочек с соот-
ветствующим увеличением потребности кислорода 
в миокарде. Падение диастолического давления сни-
жает перфузию коронарного кровообращения 
во  время диастолы. Эти последствия артериальной 
ригидности, повышенного систолического давления 
и  пониженного диастолического давления дополни-
тельно вызывают гипертрофию левого желудочка, 
ишемию миокарда, ремоделирование и  другие сер-
дечно-сосудистые осложнения у  стареющих людей 
[2]. Между тем, артериальная ригидность считается 
независимым предиктором заболеваемости и смерт-
ности от  сердечно-сосудистых заболеваний (ССЗ) 
среди населения в целом, пожилых людей, пациентов 
с  гипертонической болезнью, а  также пациентов 
с  терминальной стадией почечной недостаточности 
[3]. Увеличение старения в  нашей популяции явля-
ется одним из основных факторов риска и представ-
ляет собой серьезную проблему в области здравоох-
ранения в патогенезе ССЗ [4]. Сосудистое клеточное 
старение — это процесс, в котором сосудистые клетки 
прекращают делиться и  претерпевают характерные 
фенотипические изменения [5]. Было обнаружено, 
что старение сосудистых эндотелиальных клеток 
(ЭК) играет ключевую роль в старении сосудов, веду-
щем к  инициации, прогрессу и  развитию ССЗ [4]. 
Например, стареющие ЭК показывают ослабленную 
продукцию эндотелиального оксида азота (NO), 
повышенное высвобождение эндотелина 1, усилен-
ные воспаление и клеточный апоптоз [6] Таким обра-
зом, старение ЭК индуцирует структурные и  функ-

циональные изменения сосудов, тромбоз, воспале-
ние и  атеросклероз с  нарушением тонуса сосудов, 
ангиогенеза и целостности сосудов, которые способ-
ствуют развитию и  прогрессированию ССЗ [2]. Тем 
не  менее, молекулярно-генетические механизмы 
сосудистого старения и генетические факторы риска 
предрасположенности к  сосудистому старению еще 
не полностью поняты.

Молекулярно-генетические механизмы сосудистого 
старения

В настоящее время широко изучаются драйверы, 
провоцирующие сосудистое старение. Понятие сосу-
дистого старения и сосудистого возраста не так давно 
сформировались в  концепцию. В  патогенезе сосу-
дистого старения выделяют ряд молекулярно-гене-
тических механизмов: клеточная и  митохондриаль-
ная дисфункция, дисфункция эндотелия, истощение 
пула прогениторных клеток, укорочение и  повреж-
дение теломер, хроническое воспаление [7]. Сле- 
дует отметить, что все эти процессы задействованы 
и в старении других клеток организма и систем тка-
ней, т. е. патогенез возраст-зависимых заболеваний 
неразрывно связан с  механизмами, лежащими 
в  основе старения клетки в  принципе. Поэтому 
изучение сосудистого старения основано на  изуче-
нии заболеваний, тесно связанных общими патофи-
зиологическими механизмами: артериальной гипер-
тензии, ожирения, сахарного диабета второго типа, 
атеросклеротических изменений сосудистой стенки. 
Например, артериальная гипертензия провоцирует 
ускоренное сосудистое старение, являясь в  то  же 
время самым распространенным возраст-зависимым 
заболеванием. Генетические факторы, ассоцииро-
ванные с  гипертонией, как правило, задействованы 
в общих биологических процессах регуляции тонуса 
сосудистой стенки и функции эндотелия. Далее будут 
рассмотрены основные-молекулярно-генетические 
механизмы сосудистого старения.

Возникающая с  возрастом дисфункция митохон-
дрий, в основе которой лежит повреждение митохон-
дриальной ДНК, приводит к нарушению равновесия 
между антиокислительными системами и  производ-
ством активных форм кислорода, что вызывает окис-
лительный стресс. Высвобождаемый дыхательной 
цепью митохондрий супероксид радикал (O

2
-) под 

действием глутатион-пероксидаз превращается 
в  перекись водорода. Перекись водорода через сис-
тему ядерной трансдукции фактора каппа-В (NF-kB) 
стимулирует выработку провоспалительных агентов. 
Эндотелиальная дисфункция вызывается сдвигом 
в сторону провоспалительного фенотипа ЭК с повы-
шенной экспрессией воспалительных цитокинов 
(интерлейкин 6, 10, 1B), фактора некроза опухолей 
альфа (TNF-α), молекул адгезии и  хемокинов [8]. 
Длительное воздействие TNF-α и  его повышенный 
уровень вызывают преждевременное старение ЭК. 
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TNF-α является центральным активатором NF-kB 
провоспалительной трансдукции. Химическое инги-
бирование пути передачи NF-kB может предотвра-
тить преждевременное старение эндотелиоцитов [9]. 
Таким образом, сосудистое старение индуцируется 
и сопровождается хроническим, системным и слабово-
спалительным ответом. O

2
- образуются не  только 

в  результате митохондриального дыхания, но  и  про-
дуцируются никотинамидадениндинуклеотидфос-
фат-оксидазой (NADPH), активность которой стиму-
лируется передачей сигналов NF-kB и  активацией 
ренин-ангиотензиновой системы. При дефиците 
тетрагидробиоптерина дополнительным источником 
O

2
- является разобщенная эндотелиальная NO син-

таза (eNOS). Избыточный супероксид-радикал инак-
тивирует NO, преобразуя его в пероксинитрит. Суще-
ствующее при старении снижение продукции NO 
усугубляется его дефицитом, что приводит не только 
к нарушению вазодилатации, но и к апоптозу. Перо-
ксинитрит окисляет тетрагидробиоптерин, снижая 
его доступность, активирует поли-АДФ-рибоза-
полимеразу 1, задействованную в  NF-kB трансдук-
ции и усиливает нитратный стресс [7].

Накопление клеточных повреждений, в  первую 
очередь, приводящих к  геномной нестабильности, 
ограничивает функциональность клеток. Дисфунк-
циональные клетки либо элиминируются апоптозом, 
либо продолжают функционировать в условиях “аре-
ста” клеточного цикла. Остановка клеточного цикла 
контролируется двумя путями ингибиторов циклин-
зависимых киназ p53/p21 и p16/pRB [10]. Клеточное 
старение митотически активных тканей, к  которым 
относится эндотелий, можно определить как стабиль-
ную остановку клеточного цикла в сочетании с ассо-
циированным со  старением секреторным феноти-
пом. Стареющие клетки начинают производить спе-
цифические молекулы, например, ассоциированную 
со  старением β-галактозидазу, некоторые типы 
микроРНК, активируется работа опухолевых супрес-
соров. Показано, что секретируемые стареющими 
клетками специфические молекулы способствуют 
изменению микроокружения клеток в сторону увели-
чения числа стареющих клеток. Их накопление может 
привести к  потере репликативной способности, 
апоптозу, неблагоприятным структурным измене-
ниям и связанным с ними ССЗ [10]. 

Широко известно, что клеточное деление приво-
дит к укорочению теломер. В эмбриональных, стволо-
вых клетках и других клетках предшественниках про-
цесс многократного деления поддерживается актив-
ностью теломеразы. В  нескольких исследованиях 
сообщалось, что индукция активности теломераз 
в  соматических клетках способствует кардиопротек-
ции, например, после инфаркта миокарда [11]. Уко-
рочение длины теломер лимфоцитов считается само-
стоятельным фактором риска ССЗ и их ранним мар-

кером. Получены данные о  связи меньшей длины 
теломер и гипертонической болезни [12]. Воспаление 
и оксидативный стресс ингибируют активность тело-
меразы.

Повреждения ДНК и  теломер, возникающие 
в  ходе окислительного стресса контролируются сир-
туинами. Семейство сиртуинов (sirtuins, SIRT1-7) — 
группа из семи NAD+-зависимых белковых деацети-
лаз и  АДФ-рибозилтрансфераз. SIRT1 экспрессиру-
ется в эндотелиоцитах сосудов и влияет на старение 
ЭК через участие в процессах репарации ДНК, регу-
ляции клеточного цикла, стрессоустойчивости, апоп-
тоза и  воспаления. Обнаружено, что SIRT1 модули-
рует экспрессию eNOS и активирует продукцию NO, 
и, таким образом, реализует вазопротективную функ-
цию [13]. Активность SIRT1 снижается с  возрастом, 
а фармакологические активаторы SIRT1 значительно 
усиливают антивозрастные сердечно-сосудистые 
эффекты. Однако при ингибировании SIRT1 в клетке 
увеличивается продукция О

2
-, активность NADPH-

оксидазы и  экспрессия ее субъединиц p22(phox) 
и NOX4 [14]. В ответ на окислительный стресс SIRT1, 
воздействуя на  транскрипционный фактор FOXO3, 
предотвращает апоптоз эндотелиальных прогенитор-
ных клеток пуповины человека [15]. Таким образом, 
SIRT1 является важным регулятором старения эндо-
телия сосудов.

Следующим важным этапом сосудистого старения 
является нарастающая дисрегуляция сосудистого 
тонуса. Например, стареющие ЭК показывают осла-
бленную продукцию эндотелиального оксида азота, 
повышенное высвобождение эндотелина-1, усилен-
ные воспаление и клеточный апоптоз [6]. Активация 
ренин-ангиотензин-альдостероновой системы спо-
собствует структурным и  функциональным измене-
ниям сосудов, возникающим при старении. С одной 
стороны, ангиотензин-2 увеличивает выработку 
активных форм кислорода, воспаление, ремоделиро-
вание внеклеточного матрикса и тонус сосудов через 
рецептор типа 1 к ангиотензину-2. С другой стороны, 
активация рецептора к ангиотензину-2 типа 2 инги-
бирует клеточную пролиферацию, воспаление и фиб-
роз и  играет ряд позитивных ролей в  профилактике 
ССЗ [2]. Ангиотензин-2 способствует повышению 
активности бета-галактозидазы, биомаркера клеточ-
ного старения, в  культивируемых человеческих ЭК 
[16]. Следовательно, чрезмерная активация ренин-
ангиотензин-альдостероновой системы связана 
со старением и дисфункцией ЭК при старении. 

Генетические факторы риска сосудистого старения
Для каждого молекулярно-генетического меха-

низма сосудистого старения характерна определен-
ная вариабельность внутри процесса. Полиморфизм 
генов может являться одним из  источников такой 
вариабельности. Анализ носительства редких аллель-
ных вариантов, ассоциированных с  увеличением 
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риска ССЗ, проводится с целью моделирования забо-
леваний и  управления их риском, для возможной 
стратификации групп риска и разработки персонали-
зированного клинического подхода. Для процессов 
оксидативный стресс, укорочение теломер, ренин-
ангиотензин-альдостероновая система, тонус и  рост 
сосудов, воспаление, липидный обмен, клеточное 
старение в  ходе анализа литературы были отобраны 
гены, отдельные полиморфные сайты которых свя-
заны со  старением и  риском возникновения ССЗ, 
объединяющимися общими патофизиологическими 
процессами и зависимостью от возраста (преимуще-
ственно гипертоническая болезнь, ожирение, сахар-
ный диабет второго типа, ишемическая болезнь серд-
ца, клеточное старение). Сам феномен сосудистого 
старения с  присущей ему артериальной жесткостью 
является предметом исследований последних лет 
с позиции инструментальной оценки скорости пуль-
совой волны [17]. Выявление предрасположенности 
к сосудистому старению является достаточно новым 
направлением, т. к. требует объединения существую-
щих представлений о сосудистых заболеваниях с кле-
точным старением. Новизна заключается не  только 
в  плейотропном действии генов на  разные сосудис-
тые процессы, но и в непосредственной вовлеченно-
сти их в процессы старения, через участие в сигналь-
ных путях деления и апоптоза клеток. Поэтому можно 
констатировать, что процессы клеточного старения 
недооценены в  моделях предсказания возраст-зави-

симых заболеваний. Вовлеченность процессов кле-
точного старения в  развитие ССЗ ранее упускалась 
еще и оттого, что не было известно о влиянии генети-
ческих факторов на  сам биологический возраст. 
На сегодняшний день проведено два полногеномных 
анализа ассоциаций для артериальной жесткости 
и  лишь в  одном из  них обнаружена ассоциация 
с  одним локусом [18, 19]. Безусловно, полногеном-
ный анализ ассоциаций — метод получения наибо-
лее значимых ассоциаций, но  обнаруживаемые 
аллельные варианты в ассоциируемых локусах чаще 
имеют низкую частоту в  популяции, и  не  всегда 
понятны пути влияния вовлеченного локуса на про-
явление признака. В  крупных обобщенных выбор-
ках для аллельных вариантов с  высокой частот-
ностью нивелируются небольшие функциональные 
колебания, обнаруженные в  сравнительных иссле-
дованиях, в том числе из-за исчезновения различий 
между подгруппами с особенностями клинического 
проявления заболевания. Для каждого молеку-
лярно-генетического механизма будут рассмотрены 
полиморфные сайты генов сосудистого старения 
(табл. 1). Предпочтение в  выборе полиморфизмов 
генов отдавалось систематическим обзорам и мета-
анализам, из  которых можно почерпнуть полную 
информацию об изменении картины функциональ-
ности белков (изменении экспрессии генов, уровня 
белковых продуктов и наличии экспериментальных 
данных). 

Таблица 1
Полиморфизм генов, вовлеченных в патофизиологические механизмы сосудистого старения

Ген, полиморфизм Функции белка, кодируемого геном Последствия нуклеотидной замены Источник
Окислительный стресс
GPX1 rs1050450 Глутатионпероксидаза, нейтрализует свободные радикалы 

до перекиси водорода
снижение активности фермента Zhang JX, et al. (2014) 

[20]
MnSOD rs4880 Супероксиддисмутаза, нейтрализует супероксид радикал 

в митохондриальной мембране
повышение активности фермента Candas D, Li JJ (2014) 

[21] 
SOD1 rs2070424 Супероксиддисмутаза, нейтрализует супероксид радикал 

в цитоплазме 
снижение активности фермента Yin J, et al. (2019) [22]

CYBA rs4673 Субъединица НАДPН оксидазы, выработка эндогенного 
супероксид радикала

повышение активности фермента Stasia MJ (2017) [23] 

Теломеры
TERС rs12696304 Кофактор в работе теломеразы снижение активности теломеразы Codd V, et al. (2010) 

[24]
DCAF4 rs2535913 Субстратный рецептор для CUL4-DDB1 E3 убиквитиново-

протеинового лигазного комплекса
снижение экспрессии гена Mangino M, et al. (2015) 

[25] 
Долгожительство, чувствительность клетки к питательным веществам и стрессу
SIRT1 rs7069102 
rs7895833

Сиртуин 1, деацетилирование гистонов повышается экспрессия гена Yamac AH, et al. (2019) 
[26] 

FOXO3 rs2764264 
rs2802292

Белок семейства FoxO, участвует в инсулин/инсулиноподобный 
гормон роста сигналинге, играет роль в оксидативном стрессе, 
апоптозе, аутофагии, клеточном цикле

изменяется активность 
транскрипционного фактора

Bao JM, et al. (2014) 
[27]

TOMM40 rs2075650 Каналообразующая субъединица транслоказы 
в митохондриальной мембране

влияет не метаболизм липидов Pilling LC, et al. 2016 
[28]

SIRT6 rs107251 Сиртуин-6, контролер оксидативного повреждения теломер ухудшение регуляторной функции белка TenNapel MJ, et al. 
(2014) [29]
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Подходы к  комплексной оценке предрасположен-
ности к сосудистому старению

Новым подходом в понимании совместной работы 
и  механизмов влияния может служить построение 
генных сетей. Современные электронные ресурсы 
по  построению генных сетей располагают данными 
с  экспрессионных чипов порядка нескольких десят-
ков тысяч исследований. С  помощью биоин-
формационного ресурса GeneMANIA [46], инде-
ксирующего 2277 ассоциативных сетей, содержащих 
597392998 взаимодействий, была построена демон-
страционная сеть связи генов из  таблицы 1 (рис. 1). 
В  данной сети мы видим значительную ко-экспрес-
сию генов (44%), условно отнесенных к  разным 
па тогенетическим механизмам сосудистого старения. 
Более того, с помощью подобных генных сетей можно 
наблюдать связи генов, которые ранее упускались, 
например, генов, ассоциированных с  долгожитель-
ством, процессами клеточного старения и функцио-
нальной несостоятельностью эндотелия. В представ-

ленной сети можно отметить значительное перекры-
тие по  количеству генов (4 гена), задействованных 
одновременно в процессах систем циркуляции крови 
(11 генов) и реакции на окислительный стресс (9 ге-
нов). На  рисунке отмечены только 6 затронутых 
в обзоре процессов из-за ограничений визуализации. 
Предсказанные и  обнаруженные связи могут быть 
использованы в качестве нового способа выбора про-
филей генов для расчета рисков заболеваний. В насто-
ящее время однонуклеотидные полиморфизмы генов 
выбираются эмпирически, из  независимых ассо-
циативных исследований. Чаще подсчет суммарного 
генетического риска производится путем суммирова-
ния числа рисковых аллелей [47, 48], реже использу-
ются аддитивно-мультипликативная модель риска, 
которая, вероятно, является наиболее приближенной 
к реальной картине [49]. Тем не менее использование 
всех подходов повышает прогностическую значи-
мость проводимых генетических исследований. Пре-
имущество использования расчета генетического 

FTO rs9939609 Альфа-кетоглутарат-зависимая диоксигеназа, не известна, 
ответ на окислительное деметилирование у мышей

повышается экспрессия гена Yu JH, et al. (2017) [30]

Ренин-ангиотензин-альдостероновая система
ACE rs4340 Ангиотензинпревращающий фермент, регулирует 

артериальное давление и баланс электролитов
повышение уровня АПФ Cosenso-Martin LN,  

et al. (2015) [31]
AGT rs699 Ангиотензин, регулирует артериальное давление и баланс 

электролитов
повышение продукции ангиотензина Yao R, et al. (2015) [32] 

AGTR1 rs5186 Рецептор к ангиотензину первого типа повышается чувствительность 
рецептора

Jaźwiec P, et al. (2018) 
[33]

Констрикция и вазодилатация сосудов
KLKB1 rs4253238 Плазменный калликреин, осуществляет созревание 

брадикинина и ренина
повышается продукция белка Verweij N, et al. (2013) 

[34] 
EDN1 rs5370 Эндотелин-1 приводит к сужению сосудов и пролиферации 

клеток сосудистой стенки
усиливается экспрессия гена Jiao YR, et al. (2019) 

[35]
NOS3 rs1799983 Эндотелиальная NO синтаза, продукция NO снижается активность фермента Xie X, et al. (2017) [36]
Метаболический синдром, ожирение, метаболизм липидов
APOA5 rs662799 
rs3135506

Аполипопротеин A5 стимулирует липолиз, ингибирует 
синтез триглицеридов в печени

изменение активности белка Kim M, et al. (2019) [37] 

APOC1 rs4420638 Аполипопротеин С1 входит в состав хиломикронов, 
ЛПОНП и ЛПВП, активирует фермент 
лецитинхолестеринацилтрансферазу

изменение активности белка Zhao C, et al. (2017) 
[38] 

APOE rs429358 rs7412 Аполипопротеин E, входит в состав хиломикронов  
и ЛПОНП, участвует в обмене липидов

качественное изменение структуры 
белка

Cambronero FE, et al. 
(2018) [39] 

ADIPOQ rs2241766 Адипонектин, гормон жировой ткани снижение экспрессии гена Fan W, et al. (2017) [40] 
CEPT rs9989419 Транспортер эфиров холестерина из ЛПВП в ЛПНП снижается активность фермента Mirmiran P, et al. (2017) 

[41] 
Рост и функциональность сосудов
VEGFA rs699947 Эндотелиальный фактор роста сосудов А,  

индуктор ангиогенеза
усиление экспрессии гена Wang Y, et al. (2017) 

[42] 
STK39 rs3754777  Серин/треонин киназа 39, активирует  

тиазид-чувствительный Na+/Cl- котранспортер
повышение активности фермента Persu A, et al. (2016) 

[43] 
GNB3 rs5443 Субъединица β G-белка, внутриклеточный сигналинг альтернативный сплайсинг Zheng H, et al. (2013) 

[44] 
TNF-α rs1800629 Фактор некроза опухолей альфа, цитокин,  

усиливает провоспалительный сигналинг
повышение активности цитокина Yao YS, et al. (2017) 

[45]
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регуляция артериального давления
процессы системы циркуляции
регуляция метаболизма липидов
вазодилятация
реакция на оксидативный стресс
регуляция сигнального пути апоптоза

ко-экспрессия
биологические пути
ко-локализация
физическое взаимодействие
общие протеиновые домены
генетические взаимодействия
консолидированные пути

Рис. 1. Генная сеть “Сосудистое старение”. 
Примечание: крупным кружкам соответствуют отобранные авторами гены, связанные с сосудистым старением; мелкими кружками отмечены дополнительные 
гены, которые автоматически были выбраны ресурсом GeneMANIA, исходя из сопоставления максимальных взаимодействий между генами. Серыми квадратами 
отмечены консолидированные пути — ранее обобщенные белковые взаимодействия.
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риска по  сравнению с  клиническими показателями 
было продемонстрировано в  исследовании предска-
зания коронарного кальциноза. Используя методы 
машинного обучения нейронные сети и “случайный 
лес” исследователи добились предсказания с  высо-
кой прогностической точностью (более 0,85 пло-
щади под ROC-кривой). Для визуализации значимо-
сти отобранных полиморфизмов генов исследовате-
ли использовали ресурс GeneMANIA [50]. Поэтому 
использование генных сетей позволяет выбрать про-
фили сочетанных генотипов, которые будут связаны 
наибольшим образом при разных типах взаимодей-
ствий: ко-экспрессии, непосредственных белок-бел-
ковых взаимодействий. Построение полигенных 
профилей необходимо для качественного управления 
риском, тем более все чаще появляются сообщения 

о нутритивно-чувствительных путях регуляции моле-
кулярно-генетических процессов [48].

Таким образом, предрасположенность к сосудис-
тому старению  — комплекс интегральной оценки 
генетических факторов риска значимых молеку-
лярно-генетических процессов, к которым относятся 
не только маркеры процессов ССЗ, но и новые гене-
тические маркеры клеточного старения, влияние 
которых ранее недооценивалось. 
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