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Abstract
Obesity is a multifactorial disease that results from the com-

plex interplay between genes and the environment. The aim 
of the research was to analyse polymorphisms (rs7903146, 
rs12255372 and rs1196205) of the TCF7L2 gene in the Roma 
and majority populations of eastern Slovakia. The group of the 
majority population consisted of 263 individuals and the group 
of the Roma population 132 individuals. Real-time PCR was 
used to genotyping the analysed samples. The results of the ge-
netic analysis confirmed the association of the rs7903146 ​​po-
lymorphism of the TCF7L2 gene with obesity in the majority 
population. In the majority population, we found significant 
differences between different genotypes of the rs7903146 ​​poly-
morphism in body weight (p = 0.004) and in the BMI index (p 
= 0.035). The association of TCF7L2 gene polymorphisms with 
obesity in other polymorphisms was not statistically significant 
in the groups we studied. However, the results of the distribu-
tion of genotypic and allele frequencies indicated a significant 
ethnic heterogeneity in the frequency of the risk allele (T) of 
the rs7903146 ​​polymorphism as well as the rs12255372 poly-
morphism of the TCF7L2 gene. The frequencies of both risk 
alleles in the Roma population showed significant deviations 
from those reported for European populations.
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Úvod
Obezita je progresívne ochorenie charakterizované akumu-

láciou tuku, ktoré napĺňa všetky kritéria chronického ochorenia. 
Má svoju etiológiu, príznaky a symptómy, vedie k štrukturál-
nym a funkčným zmenám, ktoré kulminujú mnohopočetnými 
orgánovo-špecifickými patologickými komplikáciami. Z hľadis-
ka morbidity a mortality determinantom rizika nie je len miera 
zastúpenia tuku v tele, ale hlavne lokalizácia, kde k jeho kumu-
lácii dochádza (Kokaisl, 2007), pričom výraznejší vplyv na roz-
voj závažných zdravotných komplikácii má viscerálna obezita 

(Tsigos et al., 2008; Ades et al., 2008). Obezita je významným 
kardiometabolickým rizikovým faktorom, kedy v dôsledku zvý-
šeného podielu tukového tkaniva dochádza ku vzniku meta-
bolických abnormalít, ako aj hemodynamických zmien, ktoré 
môžu viesť k dysfunkcii myokardu a v konečnom dôsledku za-
príčiniť srdcové zlyhanie až smrť (Lavie et al., 2009; Alpert et 
al., 2014). Obezita tak predstavuje jednu z hlavných príčin kar-
diovaskulárnej morbidity a mortality. Okrem toho s narastaním 
hmotnosti sa paralelne zvyšuje riziko rozvoja poruchy toleran-
cie glukózy až po diabetes mellitus 2. typu (Mokdad et al., 2001).

Obezita je multifaktoriálne podmienené ochorenie a celo-
svetovo sa radí medzi najzávažnejšie zdravotné problémy dneš-
nej doby. Z genetického hľadiska je ochorením heterogénnym 
s komplexným typom dedičnosti, kde vplyv jednotlivých gé-
nov k fenotypovej variabilite je malý, ale stály a môže byť mo-
dulovaný vplyvom iných faktorov (Bendlová et al., 2014). Dia-
gnostikovať jednoznačnú príčinu je s ohľadom na komplexnosť 
tohto ochorenia a individuálnu variabilitu vplyvu jednotlivých 
faktorov mnohokrát pomerne náročné. Výskumy, ktoré hľada-
jú spojenie medzi obezitou a pridruženými ochoreniami, ktoré 
vznikajú v jej dôsledku, zacielené na odhalenie vplyvu genetic-
kej zložky, majú značný význam. Ako uvádza štúdia Yan et al. 
(2008) polymorfizmy génu TCF7L2 asociujú s rozvojom diabetu 
2. typu v závislosti od stupňa obezity. Gén TCF7L2 (transkripč-
ný faktor 7 podobný faktoru 2) je lokalizovaný na 10 chromo-
zóme v pozícii 10q25.3, obsahuje 17 exónov (Pang et al., 2013) 
a kóduje proteín zapojený do regulácie bunkového cyklu, pro-
liferácie a diferenciácie buniek a zohráva dôležitú úlohu aj ako 
transkripčný faktor vo WNT signálnej dráhe (Yi et al., 2008).

Cieľ
Cieľom výskumu bola analýza rs7903146, rs12255372 

a rs1196205 polymorfizmov génu TCF7L2 v rómskej a majo-
ritnej populácii východného Slovenska. Našim cieľom bolo sta-
noviť a porovnať frekvencie genotypov a alel polymorfizmov 
(rs7903146, rs12255372, rs11196205) génu TCF7L2 ako aj ana-
lyzovať možnú asociáciu medzi jednotlivými genotypmi vybra-
ných polymorfizmov s antropometrickými parametrami hod-
notiacimi obezitu v jednotlivých nami sledovaných súboroch.

Materiál a metodika
Analyzovaný súbor tvorilo 263 (96 mužov a 167 žien) jedin-

cov majoritnej populácie a 132 (66 mužov a 66 žien) jedincov 
rómskej populácie východného Slovenska. Pre asociačnú ana-
lýzu boli vybrané antropometrické parametre a indexy, ktoré 
majú priamy vzťah k obezite a telesnému zloženiu. U každé-
ho probanda bolo štandardnými metódami vykonané meranie 
4 telesných parametrov: telesná výška (cm), telesná hmotnosť 
(kg), obvod pása (cm), obvod bokov (cm). Z nameraných úda-
jov boli následne vypočítané indexy: BMI (kg/m2) – index te-
lesnej hmotnosti, WHR – index pomeru obvodu pása k obvo-
du bokov, WHtR index – pomer obvodu pása k telesnej výške. 
Štúdia bola schválená etickou komisiou, všetci participanti za-
radení do tejto štúdie boli informovaní o problematike výskumu 
a poskytli písomný informovaný súhlas o použití vzorky bio-
logického materiálu na účely molekulárno-genetickej analýzy. 
Vzorky boli extrahované z bukálnej sliznice a izolácia genómo-
vej DNA bola vykonaná podľa protokolu komerčného extrakč-
ného kitu (Promega, Madison, USA). Pre genetickú analýzu sme 
vybrali tri polymorfizmy génu TCF7L2 konkrétne rs7903146; 
rs12255372; 11196205. Genotypovanie vybraných polymorfi-
zmov bolo realizované s použitím TaqMan® SNP Genotyping 
assay od firmy Applied Biosystems (Foster City, CA, USA) na 
prístroji ABI 7500 Fast Real-Time PCR. Na štatistickú analýzu 
dát bol použitý štatistický program IBM SPSS verzia 20.0 (SPSS 
Inc., Chicago, IL) pre Windows. Pre účely popisnej štatistiky 
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boli kvalitatívne premenné vyjadrené ako absolútne čísla a fre-
kvencie a kvantitatívne premenné boli vyjadrené ako priemer 
a štandardná odchýlka. Rozdiely medzi skupinami pre katego-
rické premenné boli testované pomocou chí2-kvadrátového tes-
tu a pri kontinuálnych premenných bol použitý Studentov t-test 
a ANOVA. Asociačnú analýzu sme vykonali logistickou regre-
siou. Pre všetky štatistické testy slúžila ako hladina významnos-
ti hodnota p ≤ 0,05.

Výsledky
Priemerný vek probandov rómskeho súboru bol 43,37 (± 

13,45) rokov a majoritného súboru 44,89 (± 17,01) rokov. Pri 
analýze údajov priemerných hodnôt vybraných antropomet-
rických parametrov u jedincov majoritnej a rómskej populácie 
sme v ukazovateľoch obezity ako telesná hmotnosť, obvod pása, 
BMI, WHR i WHtR indexu zaznamenali štatisticky významne 
vyššie hodnoty u rómskej populácie v porovnaní s majoritnou 
populáciou (Tabuľka 1).

Tabuľka 1. Deskriptívna charakteristika analyzovaného súboru majoritnej a rómskej populácie

Parameter
majoritná populácia

(n = 263)
rómska populácia

(n = 132) p
x ± SD x ± SD

Vek (roky) 44,89 ± 17,01 43,37 ± 13,45 0,373
Telesná výška (cm) 169,32 ± 9,44 164,32 ± 9,35 < 0,001
Telesná hmotnosť (kg) 75,70 ± 15,77 79,75 ± 18,46 0,024
Obvod pása (cm) 91,44 ± 14,57 97,16 ± 16,23 < 0,001
Obvod bokov (cm) 104,51 ± 10,77 106,39 ± 16,61 0,123
BMI (kg/m2) 26,37 ± 4,86 29,53 ± 6,52 < 0,001
WHR 0,87 ± 0,09 0,92 ± 0,10 < 0,001
WHtR 0,55 ± 0,10 0,60 ± 0,10 < 0,001

Poznámka: n – počet jedincov, x – priemerná hodnota, SD (standard deviation) – štandardná odchýlka, BMI – index telesnej hmotnosti, WHR – po-
mer obvodu pása k obvodu bokov (cm), WHtR – pomer obvodu pása k telesnej výške (cm)

Tabuľka 2. Genotypové a alelové frekvencie vybraných SNP génu TCF7L2 u majoritnej a rómskej populácie

majoritná populácia
(n = 263)

rómska populácia
(n = 132)

rs7903146

Genotyp CC 139 (52,85 %) 98 (74,24 %)
Genotyp CT 98 (37,26 %) 34 (25,76 %)
Genotyp TT 26 (09,89 %) 0 (0,00 %)
MAF (T) 0,29 0,13
Porovnanie alelových frekvencií χ2 = 24,06; df = 1; p < 0,001

rs12255372

Genotyp GG 144 (54,75 %) 99 (71,74 %)
Genotyp GT 96 (36,50 %) 39 (28,26 %)
Genotyp TT 23 (08,75 %) 0 (0,00 %)
MAF (T) 0,27 0,14
Porovnanie alelových frekvencií χ2 = 17,15; df = 1; p < 0,001

rs11196205

Genotyp GG 78 (29,66 %) 49 (37,12 %)
Genotyp GC 124 (47,15 %) 72 (54,55 %)
Genotyp CC 61 (23,19 %) 11 (8,33 %)
MAF (C) 0,47 0,36
Porovnanie alelových frekvencií χ2 = 8,93; df = 1; p = 0,003

Poznámka: n– celkový počet, HWE – Hardy-Weinbergová rovnováha, MAF – frekvencia zriedkavejšej alely, χ2 – chí-kvadrát test

Alelové a genotypové frekvencie polymorfizmov rs7903146, 
rs12255372 a rs11196205 génu TCF7L2 u jedincov majoritnej 
a rómskej populácie sú zobrazené v tabuľke 2. V skupine ma-
joritnej populácie (n = 263) pri jednotlivých detegovaných po-
lymorfizmoch (rs7903146, rs12255372, rs1196205) génu TC-
F7L2 sme v rámci rs7903146 polymorfizmu zaznamenali 26 
(9,89 %) homozygotov pre rizikovú alelu (T), v rs12255372 po-
lymorfizme 23 (8,75 %) nositeľov rizikovej alely (T) v homo-
zygotnom stave a opätovne najviac homozygotov pre rizikovú 
alelu (C) v počte 61 (23,19 %) jedincov majoritnej populácie 
bolo detegovaných v polymorfizme rs11196205 génu TCF7L2 
(Tabuľka 2). U jedincov rómskej populácie (n = 132) sme pri 
polymorfizme rs7903146 nenašli žiadneho jedinca homozy-
gotného pre rizikovú alelu T, 34 (25,76 %) bolo heterozygot-
ných (genotyp CT) a 98 (74,24 %) jedincov disponovalo ho-
mozygotným genotypom pre protektívnu alelu C. Z porovna-
nia alelových frekvencií sme zistili, že frekvencia zriedkavejšej 

rizikovej alely T bola signifikantne vyššia v skupine majoritnej 
populácie v porovnaní s rómskou populáciou (p < 0,001). Po-
dobné výsledky boli zaznamenané v rómskej populácii v rámci 
analýzy alelových a genotypových frekvencií i v polymorfizme 
rs12255372 (Tabuľka 2). Taktiež nebol nájdený žiaden nositeľ 
rizikovej alely T v homozygotnom stave a frekvencia riziko-
vej alely bola signifikantne vyššia v skupine majoritnej popu-
lácie v porovnaní s rómskou populáciou (p < 0,001). Pri poly-
morfizme rs11196205 génu TCF7L2 bolo u Rómov detegova-
ných 11 (8,33 %) homozygotných nositeľov rizikovej C alely, 72 
(54,55 %) heterozygotných jedincov (genotyp GC) a 49 (37,12 
%) jedincov bez rizikovej alely (GG homozygoti pre protektív-
nu alelu). Frekvencia mutovanej alely C bola podobne ako pri 
predošlých dvoch analyzovaných polymorfizmoch (rs7903146, 
rs12255372) génu TCF7L2 signifikantne vyššia v  skupi-
ne majoritnej populácie v porovnaní s  rómskou populáciou 
(p = 0,003).
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Tabuľka 3. Porovnanie parametrov majoritného súboru (n = 263) medzi genotypmi vybraných polymorfizmov génu TCF7L2

SNP Alely 
M/m Parameter* M/M M/m m/m p

rs7903146 C/T

Vek (roky) 45,56 ± 16,41 43,70 ± 18,11 45,73 ± 16,26 0,687
TV (cm) 169,20 ± 9,54 168,69 ± 9,61 172,31 ± 7,95 0,218
TH (kg) 74,67 ± 15,01 74,61 ± 15,97 85,34 ± 15,95 0,004
OP (cm) 90,56 ± 14,56 91,00 ± 14,15 97,81 ± 15,20 0,061
OB (cm) 103,45 ± 9,97 104,98 ± 11,00 108,35 ± 13,01 0,089
BMI (kg/m2) 26,06 ± 4,68 26,17 ± 5,04 28,70 ± 4,67 0,035
WHR 0,87 ± 0,98 0,86 ± 0,08 0,89 ± 0,07 0,339
WHtR 0,54 ± 0,10 0,58 ± 0,09 0,58 ± 0,08 0,121

rs12255372 G/T

Vek (roky) 44,99 ± 16,47 44,82 ±18,06 44,52 ± 16,61 0,992
TV (cm) 169,38 ± 9,56 168,78 ±9,60 171,22 ± 8,17 0,536
TH (kg) 75,05 ± 14,96 74,80 ±15,98 83,51 ± 18,25 0,044
OP (cm) 91,00 ± 14,37 90,77 ±14,28 97,00 ± 16,58 0,159
OB (cm) 103,67 ± 9,96 104,91 ±10,9 108,04 ± 13,97 0,176
BMI (kg/m2) 26,14 ± 4,61 26,22 ± 5,08 28,37 ± 5,22 0,115
WHR 0,88 ± 0,10 0,86 ± 0,09 0,89 ± 0,08 0,447
WHtR 0,54 ± 0,10 0,55 ± 0,10 0,58 ± 0,10 0,208

rs11196205 G/C

Vek (roky) 46,22 ± 16,53 46,31 ± 17,45 40,28 ± 16,15 0,054
TV (cm) 169,67 ± 10,03 168,67 ± 9,38 170,18 ± 8,83 0,551
TH (kg) 74,67 ± 14,69 77,20 ± 16,09 73,96 ± 16,43 0,334
OP (cm) 90,67 ± 13,85 93,33 ± 14,82 88,59 ± 14,61 0,098
OB (cm) 103,15 ± 10,45 106,0 ± 10,82 103,11 ± 10,81 0,092
BMI (kg/m2) 25,94 ± 4,56 27,08 ± 4,97 25,46 ± 4,86 0,066
WHR 0,88 ± 0,09 0,88 ± 0,09 0,85 ± 0,09 0,162
WHtR 0,54 ± 0,11 0,56 ± 0,10 0,53 ± 0,09 0,094

Poznámka: * parametre sú uvedené ako priemerné hodnoty ± SD (standard deviation) – štandardná odchýlka, M/m – majoritná/minoritná alela sle-
dovaného polyformizmu, TV – telesná výška, TH – telesná hmotnosť, OP – obvod pása, OB – obvod bokov, BMI – index telesnej hmotnosti, WHR 
– pomer obvodu pása k obvodu bokov (cm), WHtR – pomer obvodu pása k telesnej výške (cm)

Charakteristika súboru majoritnej populácie podľa genotypov 
vybraných polymorfizmov rs7903146, rs12255372, rs11196205 
génu TCFL2 je popísaná v tabuľke 3. Signifikantné rozdiely med-
zi jednotlivými genotypmi polymorfizmu rs7903146 boli pozo-
rované v telesnej hmotnosti a v indexe BMI. Priemerná hodnota 
telesnej hmotnosti u jedincov homozygotného genotypu pre ri-
zikovú alelu (T) bola 85,34 (± 15,95) kg, čo v priemere predsta-
vovalo až o 10,67 (± 0,94) kg vyššiu telesnú hmotnosť ako u je-
dincov s homozygotným genotypom CC. Aj v rámci polymorfi-
zmu rs12255372 boli zaznamenané štatisticky významné rozdiely 
medzi genotypmi a priemernými hodnotami telesnej hmotnosti 
(Tabuľka 3). Nositelia rizikovej alely (T) mali v priemere o 8,46 
(± 3,29) kg vyššiu telesnú hmotnosť v porovnaní s homozygot-
mi pre protektívnu alelu G. Na základe analýzy výsledkov sme 
zistili, že prítomnosť rizikovej alely (T) polymorfizmu rs7903146 

i polymorfizmu rs12255372 génu TCF7L2 úzko súvisí s vyššou 
telesnou hmotnosťou v tomto súbore. Pri štatistickom spracova-
ní údajov v prípade polymorfizmu rs11196205 u jedincov majo-
ritnej populácie sme ani u jedného sledovaného parametra ne-
zaznamenali žiadne signifikantné rozdiely pri porovnávaní ich 
priemerných hodnôt medzi jednotlivými genotypmi.

Charakteristika súboru rómskej populácie podľa genotypov 
vybraných polymorfizmov (rs7903146, rs12255372, rs11196205) 
génu TCF7L2 je uvedená v tabuľke 4. V celom súbore jedincov 
rómskej populácie v polymorfizmoch rs7903146 a rs12255372 
nebol detegovaný homozygotný genotyp pre rizikovú alelu (T). 
Uvedená skutočnosť poukazuje na výraznú etnickú heteroge-
nitu frekvencie rizikovej alely. Medzi jednotlivými genotypmi 
uvedených polymorfizmov génu TCF7L2 neboli v nami sledo-
vaných parametroch pozorované žiadne signifikantné rozdiely.

Tabuľka 4. Porovnanie parametrov rómskej populácie (n = 132) medzi genotypmi vybraných polymorfizmov génu TCF7L2

SNP Alely 
M/m Parameter* M/M M/m m/m p

rs7903146 C/T

Vek (roky) 44,48 ± 13,96 40,18 ± 11,46 - 0,108
TV (cm) 164,08 ± 9,60 165,00 ± 8,74 - 0,624
TH (kg) 80,97 ± 18,74 76,24 ± 17,39 - 0,199
OP (cm) 98,09 ± 15,95 94,47 ± 16,98 - 0,264
OB (cm) 107,22 ± 13,10 103,97 ± 10,86 - 0,196
BMI (kg/m2) 30,14 ± 6,88 27,80 ± 5,06 - 0,072
WHR 0,92 ± 0,98 0,90 ± 0,11 - 0,418
WHtR 0,60 ± 0,11 0,58 ± 0,10 - 0,215
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rs12255372 G/T

Vek (roky) 44,33 ± 13,96 40,48 ± 11,49 - 0,155
TV (cm) 164,04 ± 9,56 165,15 ± 8,83 - 0,557
TH (kg) 80,71 ± 18,83 76,88 ± 17,25 - 0,304
OP (cm) 97,77 ± 16,19 95,33 ± 16,47 - 0,458
OB (cm) 107,09 ± 13,11 104,27 ± 10,89 - 0,268
BMI (kg/m2) 30,05 ± 6,90 27,99 ± 5,02 - 0,118
WHR 0,92 ± 0,10 0,91 ± 0,11 - 0,694
WHtR 0,60 ± 0,11 0,58 ± 0,10 - 0,383

rs11196205 G/C

Vek (roky) 46,71 ± 13,12 42,03 ± 13,37 37,27 ± 12,95 0,048
TV (cm) 162,51 ± 9,83 164,86 ± 8,71 168,82 ± 10,24 0,099
TH (kg) 79,74 ± 18,83 79,01 ± 18,14 84,64 ± 19,88 0,646
OP (cm) 97,53 ± 15,50 96,32 ± 16,47 101,00 ± 18,23 0,662
OB (cm) 106,96 ± 14,48 106,0 ± 11,63 106,45 ± 10,69 0,918
BMI (kg/m2) 30,23 ± 7,10 29,07 ± 6,28 29,45 ± 5,55 0,635
WHR 0,60 ± 0,10 0,59 ± 0,10 0,60 ± 0,11 0,784
WHtR 0,54 ± 0,11 0,56 ± 0,10 0,53 ± 0,09 0,724

Poznámka: * parametre sú uvedené ako priemerné hodnoty ± SD (standard deviation) – štandardná odchýlka, M/m – majoritná/minoritná alela sle-
dovaného polymorfizmu, TV – telesná výška, TH – telesná hmotnosť, OP – obvod pása, OB – obvod bokov, BMI – index telesnej hmotnosti, WHR 
– pomer obvodu pása k obvodu bokov (cm), WHtR – pomer obvodu pása k telesnej výške (cm)

Pre alelovú asociačnú štúdiu všetkých nami analyzovaných 
polymorfizmov sme sledované súbory majoritnej a rómskej po-
pulácie rozdelili na základe parametrov priamo charakterizuj-
úcich obezitu: podľa BMI hodnoty klasifikujúcej obezitu (BMI 
≥ 30 kg/m2), podľa rizikových hodnôt obvodu pása (≥ 80 ženy, 
≥ 94 muži cm) a hodnôt WHR indexu (≥ 0,85 ženy, ≥ 1,0 muži) 
klasifikujúcich abdominálnu obezitu na skupiny rizikové (nad 
uvedené hodnoty daných parametrov) a kontrolné (pod uvede-
né hodnoty). V rámci asociačnej analýzy sledovaných polymor-
fizmov (rs7903146, rs122255372, rs11196205) génu TCF7L2 
v majoritnej skupine stratifikovanej na základe vybraných ant-
ropometrických parametrov obezity bola signifikantne význam-
ná asociácia potvrdená len pri polymorfizme rs7903146 (dáta 
nie sú uvedené). V súbore majoritnej populácie bola riziko-
vá alela (T) polymorfizmu rs7903146 génu TCF7L2 významne 
asociovaná s BMI a obvodom pása. Výsledky alelovej asociač-
nej štúdie odhalili, že alela T predstavuje v majoritnej populá-
cii u jej nositeľov 1,586-krát vyššie riziko pre vyšší index BMI 
(CI (confidence interval) 1,031 – 2,440; p = 0,035) a 1,596-krát 
vyššie riziko pre vyššie hodnoty obvodu pása (CI 1,056 – 2,411; 
p = 0,025) v porovnaní s  jedincami, ktorí ňou nedisponujú. 
V rámci rómskej populácie sa nám pri analýze jednotlivých pa-
rametrov obezity nepodarilo ani u jedného nami sledovaného 
polymorfizmu preukázať signifikantné zvýšenie rizika u nosi-
teľov rizikových alel.

Diskusia
V poslednom období sa hovorí o tzv. pandémii diabezity, 

ktorá vychádza z faktu, že riziko rozvoja poruchy tolerancie 
glukózy až po diabetes mellitus 2. typu sa zvyšuje paralelne s na-
rastaním nadhmotnosti a obezity. Na základe uvedeného faktu 
sme sa preto rozhodli pre testovanie možnej asociácie medzi 
obezitou a polymorfizmami rs7903146, rs12255372, rs11196205 
génu TCF7L2, ktorému sa v súčasnosti pripisuje význam vo 
vzťahu k diabetu 2. typu (Pang et al., 2013; Grant et al., 2009; 
Yan et al., 2008; Helgason et al., 2007). Častý spoločný výskyt 
obezity a diabetu 2. typu vychádza zo skutočnosti, že obe klinic-
ké jednotky majú pravdepodobne spoločnú patogenézu. Riziko 
rozvoja diabetu 2. typu je spojené hlavne so zmnožením visce-
rálneho tuku a predpokladá poruchu v metabolizme tukového 
tkaniva. Nami sledovaný gén TCF7L2 z hľadiska patogenézy 
diabetu 2. typu patrí do skupiny génov ovplyvňujúcich inzulíno-
vú sekréciu. Zmena v géne TCF7L2 totiž môže narušiť expresiu 

glukagónu podobnému peptidu 1 (GLP – 1) v eneteroendokrín-
nych L – bunkách. GLP – 1 je proteín patriaci medzi tzv. inkretí-
ny a zohráva úlohu v patogenéze diabetu 2. typu. Je produkova-
ný črevnými bunkami ako odpoveď na vstup glukózy, čo spô-
sobuje stimuláciu sekrécie inzulínu závislú na glukóze (Groves 
et al., 2006). Výsledky štúdie Yana et al. (2008), Cauchiho et al. 
(2008) či Helgasona et al. (2007) poukazujú na fakt, že asociácia 
medzi rizikovou alelou (T) polymorfizmu rs7903146 génu TC-
F7L2 a výskytom diabetu 2. typu závisí od stupňa obezity. Al-
Daghri et al. (2014) vo svojej štúdii, ktorá sa zaoberala štúdiom 
36 polymorfizmov asociovaných s diabetom 2. typu v súvislosti 
s jednotlivými ukazovateľmi obezity, sledovali významnú asoci-
áciu polymorfizmu rs7903146 génu TCF7L2 s vyššími hodno-
tami BMI i s obvodom pása. Výsledky našej analýzy poukázali 
na mierny nárast hodnôt BMI s každou pribúdajúcou rizikovou 
alelou (T) polymorfizmu rs7903146 u jedincov majoritnej po-
pulácie. Signifikantné rozdiely medzi jednotlivými genotypmi 
boli v indexe BMI zaznamenané len v majoritnej populácii (p = 
0,035). Pri analýze ďalších dvoch sledovaných polymorfizmov 
(rs12255372, rs1196205) génu TCF7L2 sme nezaznamenali sig-
nifikantnú asociáciu s vyšším rizikom rozvoja obezity ani v jed-
nej zo sledovaných skupín. Výsledky Duana et al. (2007), ktorí 
analyzovali polymorfizmus rs12255372, či Saleho et al. (2007) 
sledujúcich polymorfizmus rs11196205 potvrdili asociáciu dia-
betu 2. typu s rizikovými alelami uvedených polymorfizmov. 
Avšak podobne ako v našej štúdii tak i v uvedených asociačných 
štúdiách nebol potvrdený vplyv rizikových alel polymorfizmov 
rs12255372 (T), rs11196205 (C) na rozvoj obezity. Metaanalýza 
Tonga et al. (2009) i štúdia Cauchi et al. (2008) poukázala na 
výraznú etnickú heterogenitu vo frekvencii rizikovej alely (T) 
polymorfizmu rs7903146 génu TCF7L2. Najvyššia frekvencia 
rizikovej alely bola sledovaná v kaukazoidnej populácii (MAF 
= 0,30) a najnižšia vo východoázijskej populácii (MAF = 0,03). 
V rámci stredoeurópskych populácii však bolo vykonaných len 
málo replikačných štúdií. Nami prezentované výsledky sú teda 
jednými z pilotných, ktoré informujú o genotypových a alelo-
vých frekvenciách sledovaných polymorfizmov génu TCF7L2 
jednak v majoritnej populácii ako aj v rómskej populácii Slo-
venska. Frekvencia rizikovej alely (T) pre rs7903146 génu TC-
F7L2 bola 0,29 v súbore majoritnej populácie a je porovnateľná 
s odhadmi vypracovanými na základe metaanalýzy v európskej 
populácii (MAF = 0,31) (Ensembl 2020a). Frekvencia riziko-
vej alely (T) rs7903146 v súbore rómskych jedincov bola 0,13. 
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Zistená frekvencia bola signifikantne nižšia od frekvencie v ma-
joritnej populácii (MAF = 0,29; p < 0,001) a nespadala ani do 
európskej škály (MAF = 0,18 – 0,30). Vzhľadom na severoin-
dický pôvod Rómov nami zistené výsledky rizikovej alely (MAF 
= 0,13) sú značné odlišné aj od tých, ktoré sa uvádzajú pre po-
puláciu indickú (MAF = 0,27 – 0,34). V štúdii Chandaka et al. 
(2006), ktorí sledovali populáciu indických jedincov udávajú 
frekvenciu rizikovej alely (T) 0,29. Bodhini et al. (2007) i Hum-
phries et al. (2006) taktiež uvádzajú frekvencie rizikovej alely T 
rs7903146 (0,28 resp. 0,27) patriacu do indickej škály. Pravde-
podobnú príčinu rozdielnosti frekvencie rizikovej alely v nami 
sledovanej populácii Rómov, možno vysvetliť dejmi v genetic-
ky izolovaných populáciách. Tieto javy môžu spôsobiť zníženie 
frekvencie minoritnej alely pod hodnotu pôvodnej populácie. 
Naše zistenia odporúčame overiť replikačnými štúdiami do-
plnenými o väčší počet probandov, na základe, ktorých bude 
možné unikátnosť frekvencie rizikovej alely (T) u slovenských 
Rómov potvrdiť, alebo naopak vyvrátiť. Podobné výsledky ako 
boli zaznamenané v nami sledovanej skupine rómskej populácie 
pri analýze alelových a genotypových frekvencií polymorfizmu 
rs7903146 boli zaznamenané i pri polymorfizme rs12255372 
génu TCF7L2. Frekvencia rizikovej alely T bola signifikantne 
vyššia v skupine majoritnej populácie (MAF = 0,27) v porovna-
ní s rómskou populáciou (MAF = 0,14) (p < 0,001). Zistená fre-
kvencia rizikovej alely v rómskej populácii bola nižšia aj oproti 
frekvencii zaznamenanej v Indii (MAF = 0,24) (Bodhini et al., 
2007). U tretieho nami sledovaného polymorfizmu rs11196205 
génu TCF7L2 boli podobne ako u predošlých dvoch polymor-
fizmov pozorované výrazné etnické rozdiely vo frekvencii rizi-
kovej alely. Frekvencia rizikovej alely (C) bola 0,47 v majoritnej 
populácii, čo súhlasí s priemernou hodnotou frekvencie v eu-
rópskej kaukazoidnej populácii (0,47) (Ensembl 2020b). Frek-
vencia rizikovej alely v nami sledovanej rómskej populácii bola 
0,36, čo je síce mimo európskeho rozsahu, ale je podobná fre-
kvencii zistenej v indickej populácii (MAF = 0,35; Jyothi et al., 
2013). Viaceré štúdie zaoberajúce sa pôvodom Rómov uvádzajú, 
že pochádzajú zo severných a západných oblastí Indie (Gresham 
et al., 2001; Mastana & Papiha, 1992). V literatúre doposiaľ ne-
boli popísané údaje o frekvencii rizikových alel polymorfizmov 
(rs7903146, rs12255372 a rs1196205) génu TCF7L2 v rómskej 
populácii. Nami zistené frekvencie sú v Európe unikátne a sú 
dôkazom veľmi špecifického genofondu rómskeho etnika. Údaje 
je však vhodné overiť na väčšej vzorke tejto populácie a porov-
nať s frekvenciami u Rómov v iných krajinách.

Záver
Obezita predstavuje závažný zdravotný problém a značná 

časť obéznych ľudí zomiera na ochorenia spôsobené kardiome-
tabolickými komplikáciami zo zvýšenej hmotnosti, preto poz-
nanie genetického pozadia obezity je veľmi žiadúce. Identifiká-
cia genetických determinant obezity môže napomôcť v predikcii 
ochorenia a zlepšení preventívnej stratégie.
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Súhrn
Zvýšená incidencia závažných komorbidít u obéznych jedin-

cov, socioekonomické súvislosti, znížená kvalita života a v ne-
poslednom rade tiež zvýšená mortalita obéznej populácie radí 
obezitu medzi najzávažnejšie zdravotné problémy civilizova-
nej spoločnosti celého sveta. Obezita je ochorenie multifakto-
rálneho pôvodu. Podiel genetických faktorov na vzniku obe-
zity je však rovnako vysoký a uplatňuje sa na rôznych úrovni-
ach regulačných a metabolických procesov. Cieľom tejto štúdie 

bolo na základe vybraných antropometrických parametrov 
analyzovať asociáciu polymorfizmov (rs7903146, rs12255372 
a rs11196205) génu TCF7L2 s vybranými obezitu charakteri-
zujúcimi ukazovateľmi v majoritnej a rómskej populácii vý-
chodného Slovenska. Na základe uvedeného faktu sme testovali 
možnú asociáciu medzi obezitou a polymorfizmami rs7903146, 
rs12255372, rs11196205 génu TCF7L2. Zistili sme signifikant-
né rozdiely v priemerných hodnotách telesnej hmotnosti a BMI 
indexu medzi genotypmi polymorfizmu rs7903146 v majoritnej 
populácii. Výsledky alelovej asociačnej štúdie odhalili, že alela 
T tohto polymorfizmu predstavuje v majoritnej populácii u jej 
nositeľov 1,586-krát vyššie riziko pre vyšší index BMI (CI 1,031 
– 2,440; p = 0,035) a 1,596-krát vyššie riziko pre vyššie hodno-
ty obvodu pása (CI 1,056 – 2,411; p = 0,025) v porovnaní s je-
dincami, ktorí ňou nedisponujú. V rámci rómskej populácie sa 
nám pri analýze ani u jedného nami sledovaného polymorfiz-
mu nepodarilo preukázať signifikantné zvýšenie rizika obezity 
u nositeľov rizikových alel. Výsledky distribúcie genotypových 
a alelových frekvencií, ale poukázali na výraznú etnickú hetero-
genitu vo frekvencii rizikovej alely (T) polymorfizmu rs7903146 
i polymorfizmu rs12255372 génu TCF7L2. Frekvencie oboch ri-
zikových alel v majoritnej populácii spadali do európskej škály, 
no v rómskej populácii boli preukázané značné odchýlky jed-
nak od európskej škály a navyše boli i nižšie oproti frekvenci-
ám zaznamenaných v Indii. Nami zistené frekvencie boli teda 
v Európe unikátne a preukázali špecifickosť genofondu rómske-
ho etnika. Údaje by bolo vhodné overiť na väčšej vzorke a zistiť 
frekvencie aj u Rómov v iných krajinách.

Kľúčové slová: obezita, polymorfizmus, gén TCF7L2, asociácia, 
populácia
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