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Das metabolische Syndrom (MetS) ist eine Stoffwechselerkrankung, welche durch
die Kernkomponenten abdominale Adipositas, Insulinresistenz, Dyslipidamie und
Hypertonie definiert wird. Durch die hohe Pravalenz des MetS (25 Prozent nach De-
finition der International Diabetes Federation, IDF) und das dadurch vermehrte Auf-
treten von kardiovaskularen Herzkrankheiten (KHK) und Diabetes mellitus Typ 2
(T2DM) ist es fur gezielte Praventions- und TherapiemaBnahmen nétig, die Bedeu-
tung genetischer Faktoren fir MetS aufzuklaren.

Der Upstream Stimulatory Factor 1 (USF1) ist ein Transkriptionsfaktor, welcher viele
Gene des Fett- und Glukosemetabolismus reguliert. ,Single Nucleotide Poly-
morphisms” (SNPs) im USF1 Gen sind mit familiar kombinierter Hyperlipidamie
(FCHL) assoziiert. Die Phanotypuberlappung von FCHL, T2DM und MetS macht das
USF1 Gen zu einem Kandidatengen fir T2DM und MetS.

Der vorliegenden Arbeit liegen die Daten der 55-74jahrigen Studienpopulation
(N=1653) aus dem Survey 4 der KORA (Kooperative Gesundheitsforschung in der
Region Augsburg) Studie zugrunde. Es wurden vier SNPs im USF1 Gen (rs3813609,
rs2774276, rs2073658, rs3737787) durch Genotypisierung (iPlex Assay, Sequenom)
und statistische Auswertung (Statistical Analysis System Version 9.1.) auf Assoziati-
on mit T2DM, MetS (logistische Regression) und metabolischen Parametern (lineare
Regression, Kruskal Wallis Test) untersucht.

Die Berechnung des Kopplungsungleichgewichts zeigte hohe Korrelation (r?=0,99)
zwischen den SNPs rs2073658 und rs3737787. In der Studienpopulation lagen 236
T2DM und 799 MetS Falle vor. Fir keinen der analysierten SNPs im USF1 Gen
konnte eine Assoziation mit T2DM, MetS oder metabolischen Parametern (Triglyze-
ride, Gesamtcholesterin, HDL (high density lipoprotein) und LDL (low density lipopro-
tein) Cholesterin, Koérperfett, Taille/Hufte Verhaltnis, Harnsaure, Nichternglukose, 2
Stunden Plasmaglukose, Nulchterninsulin, HOMA-IR (Homeostasis Model Assess-
ment of Insulin Resistance), systolischer und diastolischer Blutdruck) gefunden wer-
den.

Die Ergebnisse geben keinen Hinweis auf eine Assoziation zwischen den untersuch-
ten USF1 SNPs und T2DM, MetS sowie metabolischen Parametern. Um diese Er-
gebnisse beziehungsweise die Ergebnisse aus der Literatur zu bestétigen sind weite-
re groBe Studien notwendig. Zum Verstandnis des genetischen Hintergrunds von
T2DM und MetS kénnten Metaanalysen, funktionelle Analysen und genomweite As-
soziationsstudien beitragen.
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