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 المستخلص 

 
أكثر من    ويمثل  الجينات،  متعدد  اضطراب  الثاني هو  النوع  السكري من  الس  ٪90داء  أنحاء من مرض  في جميع  كري 

العالم. يعُتقد أن داء السكري النوع الثاني يتأثر بالعوامل البيئية والوراثية، ويرتبط بشكل كبير بعسر شحميات الدم. حددت 

الثاني.   النوع  السكري  بمرض  المرتبطة  والمتغيرات  الجينومية  المواقع  مئات  للجينوم  الواسع  الارتباط  أن دراسات  حيث 

الأيض جيني  المتغيرات  في  المرشحة    Perilipin1 (PLIN1)و  Apolipoprotein A5 (APOA5)ية  المتغيرات  من 

الثاني النوع  السكري  داء  بـ  لمتغيرات  للارتباط  الأليل  وتكرار  الجيني  النمط  تحديد  إلى  نهدف  كنا  لذلك،   .APOA5  
ومتغيراته السريرية. تم إجراء ري  داء السكوالتحقيق في ارتباطهم بـالسكري النوع الثاني  المحددة في مرضى    PLIN1و

تم إجراء التنميط الجيني عن طريق تفاعل البلمرة   سليم.    فرد  183وبـالسكري النوع الثاني    فرد مصاب  233  الدراسة على

( الحقيقي  الوقت  في  الجيني    كاشف  باستخدام(  RT-PCRالمتسلسل  لمتغير  TaqManالتنميط  مباشرًا  ارتباطًا  اكتشفنا   .

rs6496589    في جينPLIN1  مع  (p <0.001)  .يحملون الأفراد الذين    داء السكري النوع الثاني  C/G    وG/G   هم أكثر

.  سليمة ( مرة على التوالي، من المجموعة الp = 0.006)  20.75( و  p = 0.01)  4.5عرضة للإصابة بمرض السكري  

وأليل واحد   مرض السكري النوع الثانيط بـمن المحتمل أن يكون أليل خطر مرتب   rs6496589في    Gالأليل  ومن ثم، فإن  

 المرض مع  PLIN1 rs1052700 في    T/T  وA/T    ةكافٍ لإنتاج المرض. بالإضافة إلى ذلك، ارتبطت الأنماط الجيني

بمقدار   السكري  بمرض  الإصابة  مخاطر  انخفاض    2.21و    2.27وزادت  ارتبط  بينما  التوالي.  الثلاثية على    الدهون 

. علاوة على ذلك، كان من المرجح أن  A/A، مقارنة بالنمط الجيني المرجعي  A/T(OR= 0.74, p=0.024) ملاتبحا

  بـأولئك الذين يحملونمرة مقارنة    1.496عالية  سكر تراكمي  نسبة    APOA5 rs662799في    G/G  حاملينيكون لدى  

A/G  متغير ارتبط  الختام،  في   .rs6496589  في  PLIN1    بمرضى مباشرًا  الارتباطًا  الثانيالسكري  ارتبط نوع   .

rs662799  ي  فAPOA5    ارتبطت  ذاته  المرضولكن ليس مع  بعض المتغيرات السريرية مثل السكر التراكمي  بارتفاع .

A/T    و T/T    متغير الثانيبـ    PLIN1 rs1052700في  النوع  المتغير  السكري  بين  ارتباط  يوجد  ولا   ،PLIN1 

rs894160  السكري. و 
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Abstract 

 

Type 2 diabetes mellitus (T2DM) is a polygenic disorder, accounting for over 90% of all 

diabetes worldwide. T2DM is thought to be influenced by environmental and genetic factors, 

and greatly related to dyslipidemia. Genome Wide Association Studies (GWAS) had 

identified hundreds of genomic loci and variants associated with T2DM. Apolipoprotein A5 

(APOA5) and Perilipin1 (PLIN1) are candidates of metabolic variants associated with T2DM. 

Therefore, we aimed to determine the genotype and allele frequency of selected APOA5 and 

PLIN1 variants in T2DM patients and investigate their association with T2DM and its clinical 

variables in the western region in Saudi population. A case-control study was conducted on 

223 T2DM cases and 183 controls. Genotyping was performed by real-time polymerase chain 

reaction (RT-PCR) using TaqManTM Genotyping assays. We detected direct association of 

rs6496589 variant in PLIN1 gene with T2DM (p <0.001). Individuals with C/G and G/G are 

more likely to have diabetes 4.5 (p=0.01) and 20.75 (p=0.006) times respectively, than the 

control group. Hence, G allele in rs6496589 is potentially a risk allele associated with T2DM 

and one allele is enough to produce the disease. Additionally, PLIN1 rs1052700 genotypes 

A/T and T/T were associated with T2DM and the risk of diabetes increased by 2.27 and 2.21, 

respectively. While low TG was associated with the carriers of A/T (OR= 0.74, p=0.024) 

compared to the reference genotype A/A. Moreover, G/G carriers in APOA5 rs662799 were 

more likely to have high HbA1c 1.496 times compared to those with A/G. In conclusion, 

rs6496589 variant in PLIN1 were directly associated with T2DM patients. The rs662799 in 

APOA5 was associated with elevated HbA1c but not with T2DM itself. The A/T and T/T in 

PLIN1 variant rs1052700 were associated with T2DM but no association of PLIN1 variant 

rs894160 with T2DM.  
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