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ОПРЕДЕЛЕНИЕ ВОЗРАСТА ЧЕЛОВЕКА ПО ОБРАЗЦАМ КРОВИ  
НА ОСНОВАНИИ АНАЛИЗА МЕТИЛИРОВАНИЯ CpG-ДИНУКЛЕОТИДОВ

Аннотация. На основании биоинформатического и статистического анализа GEO-проектов по определению 
полногеномного профиля метилирования ДНК человека сформирован перечень из 27 CpG-динуклеотидов с высо-
ким прогностическим потенциалом для создания моделей предсказания возраста человека по образцам крови. 
Определен уровень метилирования для 245 образцов индивидов из Республики Беларусь, рассчитаны коэффициен-
ты корреляции R и построены математические модели определения возраста человека. Среднее значение точности 
предсказания возраста по образцам крови с использованием 12 CpG-динуклеотидов составило 3,4 года (для мужчин – 
3,3, для женщин – 3,5). Полученные результаты будут положены в основу разработки калькуляторов предсказания 
возраста индивида по биологическим следам для экспертов-криминалистов.
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DETERMINING THE HUMAN CHRONOLOGICAL AGE FROM THE BLOOD SAMPLES  
ON THE BASIS OF THE ANALYSIS OF CpG-DINUCLEOTIDES METHYLATION

Abstract. Based on the bioinformatic and statistical analysis of the GEO-projects to determine the genome-wide profile 
of human DNA methylation, a list of 27 CpG dinucleotides with a high predictive potential was formed to create models for 
prediction of the human age from blood samples. The methylation level was determined for 245 samples of individuals from 
the Republic of Belarus. The correlation coefficients R were calculated, and the mathematical models for determining the age 
of an individual were constructed. The average accuracy value of the age prediction from blood samples using 12 CpG-dinu-
cleotides was 3.4 years (for men – 3.3, for women – 3.5). The results obtained will be used as a basis for development of calcu-
lators for predicting the age of an individual based on the biological traces for forensic experts.
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Введение. Метилирование ДНК является процессом прижизненной химической модифика-
ции молекулы ДНК путем добавления метильной группы к цитозину в составе CpG-динуклео-
тида с помощью ферментов ДНК-метилтрансфераз, причем последовательность нуклеотидов  
не изменяется. В геноме представлены два типа распределения CpG-динуклеотидов: рассеянные 
CpG в виде одиночных динуклеотидов (около 80 %) и целые области CpG, называемые CpG-
островками [1]. Одиночные CpG обнаруживаются чаще всего в межгенных и реже – в транскри-
бируемых последовательностях. CpG-островки располагаются вблизи структурных генов, преи-
мущественно в 5′-регионах, которые содержат регуляторные последовательности, характерные 
для промоторов [2].

Изучение распределения CpG-сайтов по геному, степени их метилирования является акту-
альным для понимания эпигенетических процессов в геноме организмов, поскольку было пока-
зано, что профиль метилирования ДНК меняется с возрастом [3]. Впервые изменения уровня 
метилирования ДНК в онтогенезе были идентифицированы при анализе различных органов  
и жизненных стадий североатлантических рыб [4]. Позже было показано, что возрастное гло-
бальное ДНК-гипометилирование наблюдается у разных видов, включая крыс, мышей и челове-
ка [5].

Развитие геномных биотехнологий и расширение их применения в эпигеномных исследова-
ниях позволило установить специфические возрастные изменения профилей метилирования 
определенных генов или геномных областей. Были выявлены маркеры, уровни метилирования 
которых могут быть использованы для определения возраста индивида [6]. S. Horvarth сформу-
лировал концепцию «эпигенетических часов» [7]. При помощи регрессионной модели автор вы-
делил 353 CpG-локуса, которые являются основой «эпигенетических часов», поскольку анализ 
уровней метилирования данных локусов позволяет определить возраст биологического образца 
и является стабильным при анализе различных типов клеток и тканей.

Одной из областей, в которой важно изучение паттернов метилирования ДНК, является кри-
миналистика, поскольку возможно определять возраст подозреваемого по оставленным на месте 
преступления образцам и фрагментам биологических тканей, что может помочь при идентифи-
кации останков и сузить круг подозреваемых.

Подход к определению хронологического возраста, основанный на выявлении уровня мети-
лирования ДНК в конкретных CpG-динуклеотидах, является наиболее сбалансированным с по-
зиции точность/стоимость для задач криминалистики [8–10]. Изучение метилирования ДНК 
в связи с определением возраста представителей населения Союзного государства и, в частно-
сти, Республики Беларусь ранее не проводилось, а увеличение точности представленных в науч-
ной литературе данных при определении возраста конкретного индивида, а не в среднем по вы-
борке, требует специальных исследований, так как было продемонстрировано, что уровень ме-
тилирования CpG-динуклеотидов может различаться в зависимости от этногеографического 
происхождения индивидов и факторов окружающей среды [11; 12].

Цель исследования – оценить точность предсказания возраста человека с использованием 
математических моделей на основании результатов анализа метилирования CpG-динуклеотидов 
в образцах крови индивидов из Республики Беларусь.

Материалы и методы исследования. Все процедуры, выполненные в исследовании с уча-
стием людей, соответствуют этическим стандартам институционального и/или национального 
комитета по исследовательской этике и Хельсинкской декларации 1964 г. и ее последующим из-
менениям или сопоставимым нормам этики. От каждого из включенных в исследование участ-
ника было получено информированное добровольное согласие.

Биологические образцы. После разъяснительной беседы и добровольного согласия в пись-
менной форме у 275 индивидов (мужчины – 119, женщины – 156) осуществлен забор венозной 
крови в пробирки BD Vacutainer K2E. Средний возраст добровольцев составил 57,3 ± 16,9 лет 
(для мужчин – 58,4 ± 16,8 лет; для женчин – 56,4 ± 17,0 лет), диапазон – от 18 до 93 полных лет.

ДНК экстрагировали с использованием набора MagMAX™ DNA Multi-Sample Kit (ThermoFisher, 
США) в соответствии с инструкциями производителя. Выделенную ДНК количественно оце-
нивали с использованием NanoPhotometer N50 (IMPLEN, США).
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Отбор CpG-динуклеотидов для анализа. Нами проведен анализ существующих тест-систем, 
а также выполнен самостоятельный биоинформатический поиск CpG-динуклеотидов с высоким 
потенциалом для определения возраста по данным GEO-проектов (www.ncbi.nlm.nih.gov/gds).  
J. Naue и соавт. предложили использовать тест-систему для определения возраста по образцам 
крови, включающую 13 CpG-динуклеотидов [13]. Проведенный нами биоинформатический ана-
лиз данных полногеномного профиля метилирования в рамках восьми GEO-проектов подтвердил 
высокий прогностический потенциал десяти из 13 CpG-динуклеотидов (cg02337583, cg02872426, 
cg06784991, cg06874016, cg07553761, cg11807280, cg16054275, cg16867657, cg18473521 и cg25410668) 
для предсказания возраста по образцам крови для различных этнорегиональных групп [14]. 
Кроме того, дополнительно отобраны для молекулярно-генетических исследований белорусской 
популяции CpG-динуклеотиды, статистически значимо ассоциированные с хронологическим 
возрастом: cg00481951 (ген SST, NCBI Gene ID – 6750), cg05213896 (IL4I1, 259307), cg07547549 
(SLC12A5, 57468), cg08128734 (RASSF5, 83593), cg08468401, cg08928145 (TSSK6, 83983), cg10501210 
(MIR29B2CHG, 100128537), cg12757011 (SLC4A10, 57282), cg14361627 (LOC105375508, 105375508), 
cg18384097 (PTPN7, 5778), cg19283806 (CCDC102B, 79839), cg19671120 (CNGA3, 1261), cg22454769 
(FHL2, 2274) и cg24079702 (FHL2, 2274). Таким образом, для определения профиля метилирова-
ния ДНК образцов крови индивидов из Республики Беларусь нами отобраны 27 CpG-дину-
клеотидов.

Бисульфитное секвенирование с использованием SNaPshot. Праймеры для анализа CpG-дину-
клеотидов cg02872426, cg06784991, cg06874016, cg07553761, cg11807280, cg16054275, cg16867657, 
cg18473521, cg25410668, Chr.3:g.51707136, Chr.4:g.16573797, Chr.7:g.130734357 и Chr.20:g.63980491 
представлены в [13]. Праймеры для анализа CpG-динуклеотидов cg00481951, cg07547549, 
cg08928145, cg12757011, cg14361627, cg18384097 и cg19671120 представлены в [15]. Праймеры  
и SBE-олигонуклеотиды для анализа CpG-динуклеотидов cg05213896, cg08128734, cg08468401, 
cg10501210, cg19283806, cg22454769 и cg24079702 смоделированы нами с использованием про-
граммы BiSearch (http://bisearch.enzim.hu/) (табл. 1).

Бисульфитная конверсия ДНК проводилась для 200–500 нг с использованием MethylEdge® 
Bisulfite Conversion System Kit (Promega, США). ПЦР проводили в объеме 20 мкл, содержащем 
10–15 нг конвертированной ДНК, 1 ед. ArtStart DNA полимеразы (ArtBioTeсh, Беларусь), 2 мкл 
10х буфера для ПЦР (в состав которого входил хлорид магния в концентрации 3,0 мМ), 200 нМ 
каждого дНТФ и 0,4–1,0 мкМ каждого праймера. Протокол амплификации на термоциклере 
ProFlex PCR System (ThermoFisher, США) включал следующие этапы: 95 °C – 4 мин, далее  
34 цикла (94 °C – 20 с, 56 °C – 30 с, 72 °C – 45 с), финальная элонгация при 72 °C в течение 7 мин. 
Далее 5 мкл амплификата очищали с использованием Exo-CIP™ Rapid PCR Cleanup Kit (NEB, 
США). Реакцию микросеквенирования (SBE, Single-base extension) проводили с использованием 
SNaPshot Kit (Applied Biosystems, США) согласно протоколу производителя, каждая реакция 
включала 3 мкл очищенного на предыдущей стадии амплификата и 0,2–0,4 мкМ соответ-
ствующего SBE-олигонуклеотида. Далее 10 мкл амплификата очищали с использованием 1 ед. 
FastAP Thermosensitive Alkaline Phosphatase (ThermoFisher, США).

Электрофоретическая детекция продуктов реакции микросеквенирования проводилась 
с использованием генетического анализатора ABI PRISM 3500 и программного обеспечения 
GeneMapper® 5.0 (Applied Biosystems, США).

Процент метилирования (0–100 %) для каждого CpG-динуклеотида рассчитывали согласно 
формуле: интенсивность флуоресцентного сигнала для G (метилированные, т. е. неконвен тиро-
ванные цитозины; согласно правилу комплементарности C-G) разделить на сумму флуоресцент-
ных сигналов G и A (неметилированные, т. е. конвентированные в Т цитозины; согласно правилу 
комплементарности Т-A).

Статистический анализ данных. В ходе биоинформатического и статистического анализа 
были рассчитаны: коэффициенты корреляции R по Спирману (Spearman rank correlation coef-
ficient); коэффициенты детерминации (R2), а также скорректированные R2, равные доле дисперсии 
зависимой переменной «Возраст», обусловленной влиянием независимых переменных, представ-
ляющих собой уровень метилирования CpG-динуклеотидов; значения среднего абсолютного 
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отклонения (Mean Absolute Deviation, MAD) от истинного возраста и среднеквадратическая 
ошибка модели (Root Mean Square Error, RMSE). Данные уровня метилирования CpG-динуклео-
тидов нормализованы с использованием алгоритма Batch normalization (n = 30). Статистический 
анализ проводили с использованием программного обеспечения SPSS v.20.0.

Результаты и их обсуждение. Коэффициенты корреляции R. Коэффициенты R для 27 CpG-
динуклеотидов (с указанием половой принадлежности), рассчитанные по результатам моле ку-
лярно-генетического анализа 275 образцов крови, представлены в табл. 2. Наибольшие абсо-
лютные значения R (по модулю) для всей выборки показаны для CpG-динуклеотидов cg19283806 
(–0,811), cg14361627 (0,767), cg08128734 (–0,707), cg16867657 (0,675), cg22454769 (0,674), cg07553761 
(0,652), cg08468401 (–0,637), cg11807280 (–0,618).

Для 16 CpG-динуклеотидов корреляция с возрастом была положительной, для 11 – отри ца-
тельной. Для CpG-динуклеотида cg08928145 статистически значимая ассоциация с возрастом 
отсутствовала как для мужчин, так и для женщин, несмотря на показанную ассоциацию в рам-
ках биоинфоматического анализа GEO-проектов. Соответственно, этот CpG-динуклеотид в даль-
нейшем моделировании не использовался.

Регрессионная модель предсказания возраста. При использовании множественной линейной 
регрессии (26 CpG-динуклеотидов) в качестве модели предсказания возраста по образцам крови 
в общей группе индивидов (без разделения по полу) значение MAD cоставило 3,2 года, RMSE – 

Т а б л и ц а 1. Информация об CpG-динуклеотидах, отобранных для исследования  
на основании биоинформатического анализа GEO-проектов

T a b l e 1. Information about CpG dinucleotides selected for research based on bioinformatics analysis  
of GEO projects

СpG-динуклеотид
CpG dinucleotide

Ген
Gene

Хромосомная позиция*
Chromosomal position*

1

cg05213896 IL4I1 Chr.19:g.49890396
F-праймер (5ʹ>3ʹ): AACTTAAAAACACCTTAATA
R-праймер (5ʹ>3ʹ): AATTTGAAGGTGTTGAAGGT
SBE-олигонуклеотид (5ʹ>3ʹ): (T)n-ACAACAACAACAAAAAAATAATAC

2

cg08128734 RASSF5 Chr.1:g.206512090
F-праймер (5ʹ>3ʹ): TTTATTTTGGGTATTTGGAAGGT
R-праймер (5ʹ>3ʹ): CCATTTCTATACTTCATTTTCT
SBE-олигонуклеотид (5ʹ>3ʹ): (T)n-CTTAAACTCTAAAACCAAACAC

3

cg08468401 – Chr.3:g.14261631
F-праймер (5ʹ>3ʹ): TTTTAGTTGTTTGTGGTGTT
R-праймер (5ʹ>3ʹ): TTTTCTTTAAACTTAATCTCATTC
SBE-олигонуклеотид (5ʹ>3ʹ): (T)n-ATAACATAACTCCTAACACCTC

4

cg10501210 MIR29B2CHG Chr.1:g.207823675
F-праймер (5ʹ>3ʹ): GAAAAGAAATTAAAGTGGGAA
R-праймер (5ʹ>3ʹ): ACCAAATTCTAAAACATTCRAAAC
SBE-олигонуклеотид (5ʹ>3ʹ): (T)n-CCAAAATTTAAATCTACRCAAAC

5

cg19283806 CCDC102B Chr.18:g.68722183
F-праймер (5ʹ>3ʹ): GGGGAATGTTTGTATTTATTT
R-праймер (5ʹ>3ʹ): TAAAAAAATTACCCTTCTCT
SBE-олигонуклеотид (5ʹ>3ʹ): (T)n-ACAAAAATAACAACCAAAAAAAAATAC

6

cg22454769 FHL2 Chr.2:g.105399310
F-праймер (5ʹ>3ʹ): TGTTAGGGTTTTTTTTTTYGTGT
R-праймер (5ʹ>3ʹ): TAAAACTTCTCCAATCTCCC
SBE-олигонуклеотид (5ʹ>3ʹ): (T)n-CAAACCTCRTCCRAAACTC

7

cg24079702 FHL2 Chr.2:g.105399314
F-праймер (5ʹ>3ʹ): TGTTAGGGTTTTTTTTTTYGTGT
R-праймер (5ʹ>3ʹ): TAAAACTTCTCCAATCTCCC
SBE-олигонуклеотид (5ʹ>3ʹ): (T)n-CAAACCTCRTCCRAAACTC

П р и м е ч а н и е: * – GRCh38.p13 (GCF_000001405.39)
N o t e: * – GRCh38.p13 (GCF_000001405.39)
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Т а б л и ц а 2. Коэффициенты корреляции (R) с возрастом для 27 CpG-динуклеотидов
T a b l e 2. Correlation coefficients (R) with age for 27 CpG dinucleotides

CpG-динуклеотиды
CpG dinucleotides

Мужчины (n = 119)
Men (n = 119)

Женщины (n = 156)
Women (n = 156)

R p-уровень
p-level R p-уровень

p-level

cg00481951 0,182 4,80E-02 0,161 4,51E-02
cg02872426 –0,423 1,42E-06 –0,485 1,12E-06
cg05213896 0,515 2,12E-09 0,572 6,29E-15
cg06784991 0,334 2,03E-04 0,454 2,60E-09
cg06874016 –0,383 1,74E-05 –0,375 1,40E-06
cg07547549 0,441 5,33E-07 0,508 1,35E-11
cg07553761 0,629 1,91E-14 0,675 4,28E-22
cg08128734 –0,682 1,27E-17 –0,730 2,90E-27
cg08468401 –0,530 5,51E-10 –0,713 1,48E-25
cg08928145 0,078 0,398 0,046 0,568
cg10501210 –0,430 1,09E-06 –0,496 4,64E-11
cg11807280 –0,605 3,15E-13 –0,619 7,51E-18
cg12757011 0,336 1,88E-04 0,363 3,25E-06
cg14361627 0,776 3,55E-25 0,751 1,56E-29
cg16054275 –0,417 2,37E-06 –0,370 2,05E-06
cg16867657 0,610 1,72E-13 0,716 7,70E-26
cg18384097 –0,308 6,47E-04 –0,300 1,42E-04
cg18473521 0,503 5,62E-09 0,450 3,88E-09
cg19283806 –0,789 1,65E-26 –0,820 3,23E-39
cg19671120 0,431 1,01E-06 0,243 2,21E-03
cg22454769 0,571 1,19E-11 0,734 1,29E-27
cg24079702 0,106 0,252 0,238 2,73E-03
cg25410668 0,484 2,40E-08 0,686 4,88E-23
Chr.3:g.51707136 0,234 1,04E-02 0,465 9,58E-10
Chr.4:g.16573797 –0,508 3,55E-09 –0,482 1,92E-10
Chr.7:g.130734357 0,470 6,81E-08 0,466 8,98E-10
Chr.20:g.63980491 –0,466 9,48E-08 –0,608 3,99E-17

                                                           a                                                                                          b

Рис. 1.  Точность предсказания возраста индивида по образцам крови  
с использованием 26 (a) и 12 (b) CpG-динуклеотидов

Fig. 1. The accuracy of predicting the age of an individual from blood samples using 26 (a) and 12 (b) CpG dinucleotides
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2,3 года (рис. 1, a). Полученные нами результаты сопоставимы с аналогичными исследованиями 
[13; 16–19].

Скорректированный процент объясненной дисперсии R2 составил не менее 91,8 %. По влия-
нию на изменение коэффициента детерминации (R2) CpG-динуклеотиды расположились в сле-
дующей последовательности: cg19283806 (67,9 %), cg14361627 (10,4 % к предыдущему значению), 
cg22454769 (4,5 %), cg11807280 (2,3 %), cg08468401 (1,4 %), cg05213896 (1,4 %) и cg16867657 (0,7 %). 
Совокупный вклад остальных маркеров составил не более 3,2 %. Возраст c точностью до 3 лет 
корректно предсказан для 42,9 % индивидов, с точностью до 5 лет – для 72,0 %, с точностью до  
7 лет – для 86,9 %, для 13,1 % ошибка предсказания возраста составила более 7 лет.

При использовании в множественной линейной регрессии только 12 CpG-динуклео ти дов 
с мак симальным влиянием на R2 (cg19283806, cg14361627, cg22454769, cg11807280, cg08468401, 
cg05213896, cg16867657, cg07547549, cg25410668, cg08128734, cg10501210, Chr.4:g.16573797) зна-
чение MAD cоставило 3,4 года, RMSE – 2,3 года (рис. 1, b). Скорректированный процент объяс-
ненной дисперсии R2 составил не менее 90,4 %. Возраст c точностью до 3 лет корректно пред-
сказан для 40,0 % индивидов, с точностью до 5 лет – для 64,0 %, с точностью до 7 лет – для 
84,7 %, для 15,3 % ошибка предсказания возраста составила более 7 лет.

При создании модели предсказания возраста по 12 CpG-динуклеотидам для образцов крови 
в группе мужчин значение MAD cоставило 3,3 года, RMSE – 2,3 года (рис. 2, a). Скор рек-
тированный процент объясненной дисперсии R2 составил не менее 90,2 %. Возраст c точностью 
до 3 лет корректно предсказан для 47,9 % индивидов, с точностью до 5 лет – для 67,2 %, с точ-
ностью до 7 лет – для 88,2 %, для 11,8 % ошибка предсказания возраста составила более 7 лет.

                                                           a                                                                                               b

Рис. 2. Точность предсказания возраста для мужчин (a) и для женщин (b) по образцам крови  
с использованием 12 CpG-динуклеотидов

Fig. 2. The accuracy of age prediction for men (a) and for women (b) from blood samples using 12 CpG dinucleotides

При создании модели предсказания возраста по 12 CpG-динуклеотидам для образцов крови 
в группе женщин значение MAD cоставило 3,5 года, RMSE – 2,3 года (рис. 2, b). Скоррек ти-
рованный процент объясненной дисперсии R2 составил не менее 90,4 %. Возраст c точностью до 
3 лет корректно предсказан для 37,2 % индивидов, с точностью до 5 лет – для 66,7 %, с точностью 
до 7 лет – для 87,8 %, для 12,2 % ошибка предсказания возраста составила более 7 лет.

Таким образом, лучшая точность предсказания возраста индивида (без указания половой 
принадлежности) по образцам крови составила не более 3,2 года при анализе 26 CpG-ди нук-
леотидов и 3,4 года при анализе 12 CpG-динуклеотидов.

Вероятность отнесения образца к возрастной группе. Известно, что показатели R2, MAD  
и RMSE отражают общую точность модели и позволяют сравнивать модели между собой. Для 
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характеристики точности предсказания зависимой переменной «Возраст» для конкретного 
образца в криминалистической практике целесообразно рассчитывать также вероятность отне-
сения образца к возрастной группе, например, «≤40 лет», «>40 и ≤60 лет» и «>60 лет».

На рис. 3 представлена информация о количестве индивидов (без разделения по полу), вы ра-
женном в процентах в пределах трех возрастных групп, для которых с использованием регрес-
сионной модели из 12 CpG-динуклеотидов были предсказаны значения возраста в пре делах 
ошибки «≤3 лет», «>3 и ≤5 лет», «>5 и ≤7 лет» и «>7 лет». 

Рис. 3. Процент индивидов с корректно предсказанным возрастом в пределах заданных интервалов ошибки  
для трех возрастных групп

Fig. 3. Percentage of individuals with correctly predicted ages within specified error intervals for three age groups

Наибольший процент корректных расчетов приходится на возрастную группу «>40 и ≤60 
лет» – для 79,1 % всех индивидов ошибка предсказания возраста была меньше 5 лет, для двух 
других групп этот показатель находился в диапазоне 68,0–69,8 %. Также из рис. 3 следует, что 
в группах «≤40 лет» «>60 лет» ошибка предсказания возраста более 7 лет составляет 18,0 и 
15,1 % соответственно. Такая тенденция может быть обусловлена более высокой дисперсией для 
уровня метилирования анализируемых CpG-динуклеотидов в крайних возрастных группах, что 
может быть связано с широким диапазоном нормы при физиологических процессах развития и 
старения организма.

Для криминалистов в судебной практике при выяснении предположительного возраста 
неизвестного индивида может быть важна информация не только о конкретном возрасте, но и об 
отнесении данного субъекта к определенной возрастной группе, например: «моложе 40 лет» или 
«старше 40 лет» и т. п. Точность отнесения неизвестного индивида к конкретной группе по 
результатам анализа метилирования CpG-динуклеотидов будет выше, чем при ответе на вопрос 
о приближенном к истинному значению хронологического возраста, так как количество групп 
в анализе с использованием, например, логистической регрессии, будет составлять в боль-
шинстве случаев не более двух. Например, при разбиении всего массива образцов на две 
категории (без разделения по полу) и использовании логистической регрессии на основании 
12 CpG-динуклеотидов в среднем по модели с вероятностью 92,0 % имеется возможность сделать 
заключение, что возраст неизвестного индивида составляет меньше 40 лет, с вероятностью 
98,2 % – больше 40 лет, с вероятностью 89,7 % – меньше 50 лет, с вероятностью 99,0 % – больше 
50 лет; с вероятностью 88,2 % – меньше 60 лет, с вероятностью 89,9 % – больше 60 лет.

Для уточнения предсказанного возраста также может быть использована двухэтапная схема: 
отнесение неизвестного образца к определенной возрастной группе; и предсказание значения 



 Доклады Национальной академии наук Беларуси. 2021. Т. 65, № 5. С. 582–591 589

возраста в годах (с уровнем точности в пределах предсказательной модели) уже в пределах воз-
растной группы.

Заключение. На основании данных, представленных в открытом доступе на платформе GEO 
NCBI для проектов по определению полногеномного профиля метилирования ДНК, нами опре-
делены CpG-динуклеотиды с высокими значениями линейной зависимости между уровнем ме-
тилирования и хронологическим возрастом. Для молекулярно-генетического анализа были ото-
браны 27 CpG-динуклеотидов с высоким прогностическим потенциалом для создания модели 
предсказания возраста человека по образцам крови.

Для данных CpG-динуклеотидов определен уровень метилирования в образцах крови для 
275 индивидов из Республики Беларусь, рассчитаны коэффициенты корреляции R c возрастом. 
С использованием множественной линейной регрессии создана модель для предсказания возраста, 
основанная на анализе 12 CpG-динуклеотидов cg05213896, cg07547549, cg08128734, cg08468401, 
cg10501210, cg11807280, cg14361627, cg16867657, cg19283806, cg22454769, cg25410668 и Chr.4:g.16573797. 
Средняя ошибка предсказания возраста составила 3,4 года (3,3 – для мужчин, 3,5 – для женщин).

При использовании логистической регрессии на основании 12 CpG-динуклеотидов в среднем 
по модели с вероятностью 92,8 % имеется возможность сделать заключение, что возраст 
неизвестного индивида составляет больше или меньше определенного возраста.

Предложенная нами модель предсказания возраста на основании профиля метилирования 
CpG-динуклеотидов по образцам крови отличается относительной простотой, так как в анализе 
используется небольшое количество маркеров, и, таким образом, она может быть задействована 
в криминалистических лабораториях молекулярно-генетической направленности. Точность пред-
ложенной нами модели соответствует мировому уровню [13; 16–19].

Разработка методики определения вероятного возраста индивида по характеристике его 
ДНК и доведение ее до широкого практического применения в криминалистике позволит повы-
сить эффективность проведения оперативно-розыскных мероприятий и установления личности 
подозреваемых, что обеспечит повышение раскрываемости преступлений, скорости реагирова-
ния правоохранительных структур на совершенные преступления.
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