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В настоящее время наиболее перспективным методом оценки биологического возраста

считаются эпигенетические часы. Такие часы основаны на определении степени метилиро-
вания набора CpG-динуклеотидов, профиль метилирования которых зависит от возраста.
Сейчас основное внимание уделяется созданию часов с меньшим количеством CpG-сайтов,
что позволяет проводить эпигенетическое профилирование возраста значительно дешевле.
Сокращение числа CpG также повышает точность [1].

Целью данной работы явилось построение мульти регрессионной линейной модели опи-
сывающей зависимость возраст-ассоциированных CpG-динуклеотидов у жителей Нижне-
го Новгорода для расчета биологического возраста.

Определение степени метилирования CpG-динуклеотидов проводили в группах жителей
Нижнего Новгорода (n=50), в которые вошли условно здоровые добровольцы в возрасте
от 20 до 88 лет. Материалом для исследования явились образцы цельной венозной крови.

Оценку метилирования провели при помощи метода MALDI-TOF масс-спектромет-
рии с использованием системы MassARRAY (iPLEX assay, Agena Bioscience, США). Для
построения модели были отобраны 5 CpG, степень метилирования которых имела наи-
больший коэффициент корреляции с хронологическим возрастом добровольцев. Построе-
ние модели выполнено при помощи программного обеспечения IBM SPSS Statistics (IBM,
США).

В ходе работы построена мульти регрессионная линейная модель, R2 которой составил
0,811 при p<0,05. Ниже представлены значения коэффициентов с указанием стандартной
ошибки и критериев значимости (рис. 1).
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Рис. : Рис. 1. Значения коэффициентов модели расчёта биологического возраста
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