Appendix

Table Al: Genotype distribution and crude main effects of the different SNPs on the risk of obesity

in the BVS II study.

Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value*  OR (95% CI) p-trendf

IL-2 region 5° rs4833248 030 GG 509 483 0-8876 1-00 0-6606
AG 409 43-1 0-90 (0-58-1-39)
AA 82 86 0-91 (0-39-1-91)

IL-2 rs2069779 007 CC 86-7 858  0-8649 1-00 0-7599
CT 133 14-0 0-93 (0-49-1-65)
TT 0-0 0-2

IL-2 1s2069778 0-16  CC 69-4 71-:0 0923 1-00 0-7846
CT 28-8 27-0 1-09 (0-68-1-72)
TT 1-8 20 0-93 (0-14-3-69)

IL-2 152069763 035 GG 389 432 0-0835 1-00 0-8331
GT 54-0 43-9 137 (0-89-2-12)
TT 7-1 129 0-61 (0-25-1-31)

IL-2 rs2069762 029 TT 51-8 49-6 09149 1-00 0-7005
GT 40-2 42-0 0-91 (0-59-1-41)
GG 80 84 0-91 (0-40-1-92)

IL-6 region 5° rs1880241 050 AA 30-7 26:0  0-5736 1-00 0-3146
AG 45-6 473 0-82 (0-50-1-33)
GG 23-7 267 0-75 (0-43-1-32)

IL-6 region 5° 154719714 022 AA 59-8 61-6 0-0284 1-00 0-2056
AT 30-4 346 0-90 (0-57-1-42)
TT 9-8 3-8 268 (1:17-5-94)

IL-6 region 5° rs12700386 019 CC 763 63-4  0-0327 1-00 0-0184
CG 202 31-8 0-53 (0-31-0-86)

GG 35 49 0-60 (0-17-1-62)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value* OR (95% CI) p-trendf

IL-6 rs1800797 042 GG 351 336 09132 1-00 0-6772
AG 47-4 473 0-96 (0-61-1-52)
AA 17-5 19-1 0-88 (0-48-1-58)

IL-6 rs1800795 043 GG 354 336 08814 1-00 0-6257
CG 469 46-8 0-95 (0-60-1-52)
CcC 177 19-6 0-86 (0-46-1-54)

IL-6 rs2069840 035 CC 469 43-0 04942 1-00 0-8148
CG 381 44-1 0-79 (0-50-1-24)
GG 15-0 12-9 1-07 (0-56-1-96)

IL-6 rs2069861 0-10 CC 86-8 80-4  0-1825 1-00 0-2004
CT 11-4 18-4 0-62 (0-33-1-10)
TT 1-8 1-1

IL-6 rs2069833 043 TT 351 3279 0-8205 1-00 0-5411
CT 482 48-1 0-94 (0-60-1-49)
CcC 167 19-0 0-82 (0-44-1-49)

IL-6 region 3° rs10242595 030 AA 50-0 492 0-6341 1-00 0-7851
AG 375 41-0 0-90 (0-57-1-40)
GG 12-5 9-8 1-26 (0-63-2-40)

IL-10 region 5° rs17015767 0-19 GG 70-2 659  0-6464 1-00 0-5015
CG 24-6 29-0 0-80 (0-49-1-27)
CcC 53 5-1 0-97 (0-35-2-31)

IL-10 region 5° rs3122605 0-16 AA 632 72:1  0-1351 1-00 0-0477
AG 333 262 1-45 (0-92-2-26)
GG 35 1-8 2:26 (0-59-7-37)

IL-10 rs3024498 022 AA 66-7 607  0-4964 1-00 0-306
AG 281 336 0-76 (0-48-1-20)
GG 53 57 0-84 (0-30-1-98)

IL-10 rs1554286 020 CC 59-6 637  0-5686 1-00 0-5872
CT 377 327 1-23 (0-80-1-89)
TT 2-6 35 0-79 (0-18-2-47)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value* OR (95% CI) p-trendf

IL-10 rs3021094 0-10 AA 84-2 799 0-3698 1-00 0-2204
AC 15-8 19-0 0-74 (0-42-1-27)
CcC 0-0 11

IL-10 rs1800896 044 AA 254 3133 03532 1-00 0-5466
AG 579 50-6 1-41 (0-87-2-31)
GG 167 182 113 (0-59-2-12)

IL-10 region 3° rs3024505 016 CC 63-2 70-4 01416 1-00 0-0783
CT 333 283 1-31 (0-84-2-03)
TT 35 1-3 2:94 (0-74-10-57)

IL-18 rs3882891 042 AA 325 350 07613 1-00 0-8617
AC 509 47-0 1-17 (0-74-1-86)
CcC 167 18-0 1-00 (0-53-1-83)

IL-18 rs5744280 033  CC 45-1 43-8  0-9581 1-00 0-8547
CT 45-1 467 0-94 (0-61-1-45)
TT 97 9-6 0-98 (0-45-1-98)

IL-18 rs549908 030 TT 44-2 49-1  0-6455 1-00 0-367
GT 460 42-4 1-20 (0-78-1-86)
GG 97 85 1-27 (0-59-2-59)

IL-18 rs5744256 026  TT 54-0 547 09818 1-00 0-9464
CT 39-8 389 1-04 (0-67-1-59)
CcC 62 6-4 0-97 (0-38-2-21)

IL-18 rs360722 0-11 CC 825 775 0-5139 1-00 0-2638
CT 167 214 0-73 (0-42-1-22)
TT 09 11

IL-18 rs795467 027 GG 51-8 53-1 09414 1-00 0-7426
AG 40-4 39-8 1-:04 (0-:67-1-60)
AA 7-9 7-1 1-14 (0-49-2-44)

IL-18 rs1946519 039 CC 381 367 07115 1-00 0-5333
AC 487 469 1-00 (0-64-1-57)
AA 13-3 16-4 0-78 (0-40-1-46)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value* OR (95% CI) p-trendf
TNF-a 153093662 007  AA 876 859  0-8051 100 0-5965
AG 124 139 0-86 (0-45-1-55)
GG 0-0 02
TNF-o, 153093668 005 GG 92:9 90-0 05996 1-00 0-329
CG 71 9-7 0-69 (0-29-1-43)
cC 0-0 0-2
TNFRSFIA 154149579 006 GG 90-4 883 06836  1:00 0-4742
AG 9-6 113 0-81 (0-39-1-54)
AA 00 0-4
TNFRSF1A 154149577 048  TT 281 243 04424 100 0-216
CT 553 54-1 0-88 (0-55-1-44)
cC 167 216 0-67 (0-35-1-24)
TNFRSF1A 154149576 045 GG 246 312 0354 1-00 0-3468
AG 553 489 1-44 (0-88-2-38)
AA 20-2 199 129 (069-2-37)
TNFRSF1A 154149570 039 GG 43-4 344 02057 100 0-1269
GT 442 514 0-68 (0-44-1-06)
TT 124 142 0-69 (0-35-1-31)
TNFRSF1B 1s652625 005 AA 886 912 0-3895 100 0-5686
AT 114 82 1-33 (066-2-51)
TT 0-0 0-7
TNFRSFIB 1s496888 032 AA 491 467 07928 100 0-5235
AG 412 416 0-94 (0-61-1-45)
GG 9:6 117 0-78 (0-37-1-55)
TNFRSFIB 153766730 016  CC 69-9 710 01012 100 0-4355
CT 257 277 0-94 (0-58-1-49)
TT 44 13 3-38 (0-95-11-48)
TNFRSF1B 1s1061622 021  TT 61-1 629 01445 1-00 0-3269
GT 319 340 0-97 (0-61-1-50)
GG 71 31 2:36 (0-91-5-74)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value* OR (95% CI) p-trendf
TNFRSF1B rs2275416 018 GG 62-8 679 02342 1-00 0-1668
AG 319 29-7 116 (0-73-1-81)
AA 53 2-5 2:34 (0-78-6:36)
TNFRSF1B rs235219 0-10 GG 82-1 81-4 09817 1-00 0-8626
AG 17-0 17-7 0-95 (0-54-1-60)
AA 09 09
TNFRSF1B rs1061624 041 GG 429 382 06605 1-00 0-4479
AG 375 40-8 0-82 (0-51-1-30)
AA 19-6 21-0 0-83 (0-47-1-45)
TNFRSF1B rs1061628 040 CC 32-1 364 00219 1-00 0-5483
CT 589 46-1 1-45 (0-92-2-29)
TT 89 17-5 0-58 (0-26-1-18)
TNFRSF21 rs9473029 005 GG 92-0 90-1 06198 1-00 0-4332
CG 80 93 0-78 (0-35-1-59)
CcC 0-0 0-7
TNFRSF21 rs2236039 028 AA 49-1 533 06287 1-00 0-6086
AG 43-0 381 1-23 (0-80-1-89)
GG 7-9 86 0-99 (0-43-2-09)
TNFRSF21 rs2295266 019 CC 619 664  0-6331 1-00 0-4735
CG 34-5 299 1-24 (0-79-1-92)
GG 35 3-8 1-01 (0-28-2-83)
TNFRSF21 rs714373 036  AA 44-7 40-3  0-649 1-00 0-5459
AG 412 45-8 0-81 (0-52-1-26)
GG 14-0 139 0-91 (0-47-1-67)
TNFRSF21 rs9473045 034 GG 45-1 430  0-7653 1-00 0-9333
AG 41-6 452 0-88 (0-56-1-36)
AA 13-3 11-8 1-08 (0-55-2-03)
TNFRSF21 rs16875844 0-08 GG 81-6 863  0-3809 1-00 0-274
AG 17-5 12:6 1-42 (0-81-2-42)
AA 09 1-1



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value* OR (95% CI) p-trendf
TNFRSF21 rs2017424 048 CC 29-8 276 0-5536 1-00 0-8808
CG 439 49-4 0-82 (0-51-1-34)
GG 263 23-0 1-06 (0-61-1-85)
TNFRSF21 rs6458555 034 GG 44-2 46-8  0-8817 1-00 0-6226
AG 41-6 40-1 1-10 (0-70-1-71)
AA 14-2 13-1 1-14 (0-59-2-12)
TNFRSF21 region 3° 1s9381530 043 TT 351 307 06516 1-00 0-3818
GT 49-1 517 0-83 (0-53-1-32)
GG 15-8 177 0-78 (0-41-1-44)
NPY region 5° rs16480 032 TT 563 529 03693 1-00 0-2632
CT 304 280 1-02 (0-63-1-62)
CcC 13-4 19-1 0-66 (0-35-1-19)
NPY rs16148 034 TT 43-4 43-5  0-3535 1-00 0-5282
CT 487 43-9 1-11 (0-72-1-72)
CcC 80 12-6 0-64 (0-28-1-32)
NPY rs16141 049 AA 250 236 0:6322 1-00 0-78
AC 50-0 54-8 0-86 (0-52-1-45)
CcC 25-0 21-6 1-09 (0-60-1-98)
NPY rs9785023  0-50 AA 237 232 0-7098 1-00 0-6878
AG 50-9 54-6 0-91 (0-55-1-54)
GG 254 22-1 113 (0-62-2-04)
NPY rs16138 026 GG 56-1 53:0 04733 1-00 0-3394
CG 40-4 40-6 0-94 (0-61-1-43)
CcC 35 64 0-52 (0-15-1-37)
NPY rs16135 0-07 CC 90-4 847 02342 1-00 0-099
CT 9:6 14-4 0-59 (0-29-1-11)
TT 0-0 09
NPY rs16131 0-15 AA 68-4 737 04935 1-00 0-2354
AG 281 23-8 1-27 (0-79-2-01)
GG 35 2-4 1:56 (0-42-4-69)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value* OR (95% CI) p-trendf

NPY rs16475 011 TT 867 865 0498 1-00 0-7838
CT 27 49 0-54 (0-13-1-61)
CcC 10-6 86 1-22 (0-59-2-36)

NPY region 3° rs2023890 022 TT 577 617 03871 1-00 0-2594
CT 351 34-1 1-10 (0-70-1-71)
CcC 72 42 1-82 (0-72-4-22)

NPY region 3° rs16472 008 CC 847 833 07242 1-00 0-724
CT 153 167 0-90 (0-49-1-57)

NPY region 3° rs17374047 0-15 AA 732 70-8  0:6333 1-00 0-4807
AG 259 27-0 0-93 (0-57-1-47)
GG 09 22 0-39 (0-02-2-08)

NPY region 3° rs16468 040 CC 33-0 339 08188 1-00 0-8685
AC 54-5 517 1-08 (0:69-1-72)
AA 12-5 14-5 0-88 (0-44-1-72)

NPY region 3° rs16110 0-50 GG 265 237 0-8191 1-00 0-6479
CG 50-4 52-8 0-85 (0-52-1-42)
CcC 23-0 23-5 0-87 (0-48-1-58)

NPY IR region 5° rs4234955 023 AA 593 60-1 01041 1-00 0-3521
AG 31-0 352 0-89 (0-56-1-40)
GG 97 4-7 2-11 (0-94-4-51)

NPY 1R region 5°¢ rs4691076 023  CC 58-4 59-0 02458 1-00 0-4733
CT 327 36-1 0-91 (0-58-1-42)
TT 88 49 1-83 (0-80-3-96)

NPYIR rs9764 027 1T 53-6 50-6  0-8303 1-00 0-6456
TC 42-0 452 0-88 (0-57-1-34)
CcC 4-5 43 0-99 (0-32-2-57)

NPYIR rs4691075 0-11  TT 78:6 80-1 03085 1-00 0-4762
CT 18-8 19-0 1-10 (0-65-1-80)
CcC 27 0-9



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value* OR (95% CI) p-trendf

NPYIR rs7687423 035 GG 40-4 41-3  0-9668 1-00 0-9305
AG 482 469 1-05 (0-68-1-64)
AA 11-4 11-8 0-99 (0-48-1-93)

NPY1R rs12507653 030 AA 53-1 479 06132 1-00 0-3763
AT 381 42-4 0-81 (0-52-1-25)
TT 88 9-8 0-82 (0-37-1-66)

NPY5R rs4632602  0-10 TT 74-6 82:1 0-1896 1-00 0-0779
CT 24-6 17-2 1-57 (0-95-2-52)
CcC 09 0-7

NPY5R rs7678265 008 CC 85-0 852 0969 1-00 0-9122
CT 14-2 14-2 1-02 (0-56-1-78)
TT 0-9 0-7

NPY5R rs11100494 0-08 CC 89-4 829 0169 1-00 0-0692
AC 106 157 0-58 (0-29-1-06)
AA 0-0 1-3

NPY5R region 3° rs6536721 034 GG 47-8 435  0-2032 1-00 0-9922
AG 363 44-8 0-74 (0-47-1-15)
AA 15-9 11-7 1-24 (0-66-2-26)

POMC region 5°¢ rs874401 0-18 CC 737 656 01012 1-00 0-2296
CT 22-8 325 0-63 (0-38-1-00)
TT 35 2-0 1-:57 (0-42-4-96)

POMC rs6713532 021 TT 69-9 60-0 01127 1-00 0-1282
CT 24-8 351 0-61 (0-37-0-96)
CcC 53 49 0-94 (0-34-2-26)

POMC rs934778 030 TT 50-4 46:8  0-6555 1-00 0-699
CT 40-7 45-5 0-83 (0-54-1-28)
CcC 88 7-8 1-:06 (0-47-2-19)

MCA4R region 5°¢ rs8097783 006 GG 89-5 876 07778 1-00 0-5455
AG 10-5 12-2 0-83 (0-41-1-56)
AA 0-0 0-2



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value* OR (95% CI) p-trendf

MCA4R region 5° rs8091237 023 CC 54-9 597 05989 1-00 0-4611
CG 39-8 347 1-25 (0-81-1-92)
GG 53 55 1-05 (0-38-2-50)

MCA4R region 5°¢ rs1943225 026 TT 53-1 583 03252 1-00 0-6525
GT 39-8 32:6 1-34 (0-86-2-07)
GG 71 92 0-85 (0-35-1-82)

MCA4R region 5° rs7228573 031 CC 459 475 0-503 1-00 0-825
CT 477 43-2 1-14 (0-74-1-76)
TT 63 93 0-70 (0-27-1:56)

MCA4R region 5°¢ rs1943228 022 AA 569 61-4 04261 1-00 0-6171
AG 40-4 343 1-27 (0-82-1-96)
GG 2-8 43 0-70 (0-16-2-13)

MC4R rs8087522 032 GG 42-5 452 0-52064 1-00 0-9645
AG 50-4 452 1-19 (0-77-1-83)
AA 7-1 95 0-79 (0-33-1-71)

MCA4R region 3° rs17066829 035 TT 41-6 429 07242 1-00 0-9011
AT 47-8 44-2 1-11 (0-72-1-73)
AA 10-6 12-8 0-85 (0-41-1-67)

MCA4R region 3° rs1943226 010 TT 85-0 80-5  0-3931 1-00 0-2191
GT 15-0 18-6 0-73 (0-40-1-26)
GG 0-0 09

PPY rs231471 044 AA 395 299 0:0621 1-00 0-3392
AG 386 50-6 0-58 (0-36-0-92)
GG 219 195 0-85 (0-48-1-48)

PPY rs1642603 034  CC 460 434 07247 1-00 0-4614
CT 434 43-4 0-94 (0-61-1-46)
TT 106 133 0-75 (0-36-1-46)

PYY region 5° rs17611995 0-18 CC 667 681  0-8208 1-00 0-9245
AC 29-8 27-4 1-11 (0-70-1-74)
AA 35 4-4 0-81 (0-23-2-22)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value* OR (95% CI) p-trendf

PYY region 5° rs497847 007 AA 87-6 867  0-5218 1-00 0-9523
AG 11-5 13-1 0-92 (0-48-1-68)
GG 09 0-2

PYY rs9907468 010 CC 81-4 80-1  0-5998 1-00 0-6236
CT 18:6 19-0 0-92 (0-53-1-54)
TT 0-0 09

PYY rs918242 034 TT 43-8 43-0  0-8146 1-00 0-6827
CT 46-4 450 1-01 (0-65-1-57)
CcC 9-8 12-0 0-81 (0-38-1-61)

PYY rs1684668 024 CC 58-4 574 09807 1-00 0-8464
CT 363 37-1 0-96 (0-62-1-48)
TT 53 55 0-95 (0-34-2-26)

PYY rs1859223 0-15 CC 711 717 0-7638 1-00 0-9592
CG 281 26-5 1-03 (0-65-1-61)
GG 0-9 1-8

PYY region 3¢ rs1662754 047 AA 239 284 0-2685 1-00 0-95
AT 58-4 49-9 1-39 (0-85-2-32)
TT 17-7 217 0-97 (0-51-1-82)

PYY region 3 rs8079623 0-13 CC 74:6 76:1 09068 1-00 0-6876
CG 237 22-6 1-09 (0-67-1-73)
GG 1-8 1-3

LEP rs2167270 040 GG 36:0 362 0-8447 1-00 0-738
AG 45-6 47-6 0-97 (0-61-1-53)
AA 18-4 162 1-14 (0-62-2-05)

LEP rs2278815 046  AA 272 322 0-5427 1-00 0-2784
AG 47-4 45-6 1-23 (0-76-2-03)
GG 254 22-1 1:36 (0-77-2-40)

LEP rs11763517 047 CC 29-8 282 07577 1-00 0-945
CT 465 50-3 0-87 (0-54-1-42)
TT 237 215 1-04 (0-58-1-84)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value*  OR (95% CI) p-trendf

LEP rs7795794 005 GG 89-5 91-4 01278 1-00 0-3672
AG 9:6 86 1-25 (0-61-2-40)
AA 09 0-0

LEP rs10954173 040 GG 360 361 0:6991 1-00 0-6587
AG 447 47-8 0-94 (0-59-1-49)
AA 19-3 162 1-20 (0-66-2-14)

LEP region 3° rs10954176 047 TT 246 306 01173 1-00 0-8758
CT 553 44-4 1-55 (0-95-2-57)
CcC 20-2 25-0 1-00 (0-54-1-84)

LEP region 3° rs1116656 046 GG 272 30-8 00144 1-00 0-3721
AG 59-6 45-8 1-48 (0-92-2-40)
AA 132 234 0-64 (0-32-1-22)

LEPR rs3790433 025 GG 50-9 581  0-3229 1-00 0-1334
AG 40-4 358 1-29 (0-83-1-98)
AA 88 6-2 1-62 (0-71-3-42)

LEPR rs4655811 034 GG 44-6 42:3  0-8564 1-00 0-5812
CG 45-5 46-5 0-93 (0-60-1-44)
CcC 9-8 11-3 0-82 (0-38-1-65)

LEPR rs1327120 041 GG 32-5 3277 0-5787 1-00 0-6174
AG 553 513 1-08 (0-69-1-72)
AA 12-3 160 0-77 (0-38-1-49)

LEPR rs1327116 027 CC 50-4 52-1 07634 1-00 0-5888
AC 42-5 42-6 1-03 (0-67-1-58)
AA 7-1 53 1-37 (0-55-3-10)

LEPR rs1782763 005 TT 89-3 913 05182 1-00 0-5185
CT 10-7 87 1-25 (0-61-2-41)

LEPR rs6673324 048 AA 211 260  0-542 1-00 0-4375
AG 57-0 527 1-34 (0-81-2-28)
GG 219 213 1-27 (0-68-2-37)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value*  OR (95% CI) p-trendf

LEPR rs3790428 028 CC 50-9 49-0  0-6817 1-00 0-9737
AC 42-1 457 0-89 (0-58-1-36)
AA 7-0 53 126 (0-51-2-85)

LEPR rs1137101 046 AA 29-8 264 0-367 1-00 0-1988
AG 553 53-0 0-92 (0-58-1-49)
GG 14-9 20-6 0-64 (0-33-1-20)

LEPR rs4655537 033 GG 412 437 0-8253 1-00 0-5467
AG 482 473 1-08 (0-70-1-68)
AA 10-5 9-0 1-24 (0-59-2-50)

LEPR rs3790419 022 AA 65-8 60-0  0-5004 1-00 0-3475
AG 289 347 0-76 (0-48-1-19)
GG 53 53 0-90 (0-32-2-15)

LEPR rs8179183 020 GG 627 654  0-6831 1-00 0-8065
CG 336 29-8 1-17 (0-74-1-83)
CcC 3-6 4-8 0-79 (0-23-2-16)

LEPR rs1938484 019 CC 69-3 647  0-5503 1-00 0-2901
AC 289 322 0-84 (0-53-1-31)
AA 1-8 31 0-53 (0-08-1-94)

LEPR rs1805096 039 CC 36-8 375 09541 1-00 0-9855
CT 482 467 1-05 (0-67-1-66)
TT 149 157 0-97 (0-50-1-79)

ADIPOQ region 5° 151648707 034  AA 459 431 07352 1-00 0-818
AC 41-4 45-5 0-85 (0-55-1-33)
CcC 12:6 11-4 1-04 (0-52-1-98)

ADIPOQ region 5° rs10937273 044 GG 30-1 31:6 09484 1-00 0-7506
AG 50-4 49-8 1-:06 (0-66-1-72)
AA 19-5 18:6 1-10 (0-59-1-99)

ADIPOQ rs16861194 0-07 AA 89-5 867  0-5573 1-00 0-3562
AG 10-5 12:6 0-77 (0-38-1-43)
GG 0-0 0-7



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value*  OR (95% CI) p-trendf

ADIPOQ rs822391 021 TT 632 619 07309 1-00 0-6241
CT 333 327 1-00 (0-64-1-54)
CcC 35 53 0-65 (0-19-1-74)

ADIPOQ rs16861210 0-09 GG 833 834 09751 1-00 0-9711
AG 15-8 15-5 1-01 (0-57-1-71)
AA 09 11

ADIPOQ rs822395 035 AA 474 414 0-3662 1-00 0-1607
AC 43-0 449 0-84 (0-54-1-29)
CcC 9:6 137 0-61 (0-29-1-21)

ADIPOQ 822396 0-19 AA 685 652 07134 1-00 0-4385
AG 28-8 30-7 0-89 (0-56-1-41)
GG 27 4-1 0-63 (0-15-1-93)

ADIPOQ rs12495941 035 GG 41-2 432 0-8475 1-00 0-5893
GT 44-7 44-6 1-05 (0-68-1-64)
TT 14-0 12-2 1-21 (0-62-2-26)

ADIPOQ rs17366568 0-12 GG 789 770 09051 1-00 0-6962
AG 19-3 212 0-89 (0-52-1-47)
AA 1-8 1-8 0-97 (0-14-3-95)

ADIPOQ rs2241766  0-11  TT 851 77-8 02306 1-00 0-1049
GT 140 21-1 0-62 (0-34-1-05)
GG 09 11

ADIPOQ rs1501299 028 CC 51-8 517 09954 1-00 0-9557
AC 40-4 40-2 1-00 (0-65-1-54)
AA 7-9 82 0-96 (0-42-2-03)

ADIPOQ rs3821799 045 CC 377 285 0-1589 1-00 0-1004
CT 439 50-1 0-66 (0-42-1-05)
TT 18-4 21-4 0-65 (0-36-1-15)

ADIPOQ rs17366743 0-11 TT 84-1 817 0-8112 1-00 0-6611
CT 11-5 13-8 0-81 (0-41-1-49)
CcC 4-4 45 0-97 (0-31-2-46)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value*  OR (95% CI) p-trendf
ADIPOQ 156773957 039 GG 42-1 368 05817 100 03651
AG 43-9 479 0-80 (0-51-1-25)
AA 140 153 0-80 (0-42-1-48)
ADIPOQ 151063539 013 GG 80-5 727 0-1881 100 0-0755
CG 195 266 0-64 (0-38-1-06)
cC 00 07
RETN region 5¢ 152081075 027 GG 59-3 544 05533 1-00 0-5421
AG 31-0 364 0-78 (0-49-1-22)
AA 9-7 91 0-98 (0-46-1-95)
RETN rs1862513 028 GG 549 503 06693 1-00 0-3745
CG 389 422 0-85 (0-55-1-30)
cC 62 75 0-76 (0-30-1-70)
RETN rs3745367 023 GG 649 564 02546  1:00 0-1083
AG 316 387 0-71 (0-45-1-10)
AA 35 4-9 0-63 (0-18-1-70)
RETN rs3745369 050 GG 254 263 086 1-00 0-8851
CG 50-9 481 109 (0-67-1-82)
cC 237 256 0-96 (0-53-1-71)
PPARY rs2972164 047  CC 241 281 0-5491 1-00 02757
CT 51-8 518 117 (0-71-1-95)
TT 24-1 20-1 1-40 (0-77-2-54)
PPARY 156809631 029  AA 535 50-0  0-5309 100 0-3255
AT 40-4 407 0-93 (0-60-1-42)
TT 6'1 93 0-62 (0-24-1-36)
PPARY 1s17793951 031  AA 44-1 478 03464 1-00 0-2421
AG 423 433 1-06 (0-68-1-65)
GG 135 9:0 1-63 (0-82-3-14)
1512497191 0-14 AA 781 732 05658  1:00 02914
PPARY AG 202 243 0-78 (0-46-1-27)
GG 1-8 2:4 0-68 (0-10-2-58)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value*  OR (95% CI) p-trendf

PPARY rs1801282 015 CC 72:8 726 09028 1-00 0-9392
CG 246 254 0-96 (0-59-1-54)
GG 2:6 2:0 1-32 (0-29-4-53)

PPARY 1512629751 009  CC 839 82:8 09115 100 0-7262
CT 152 15-8 0-92 (0-51-1-59)
TT 09 1-4

PPARY 152028759 048  AA 29:5 264 06772 100 0-8333
AG 455 50-1 0-81 (0-50-1-34)
GG 250 235 0-95 (0-54-1-68)

PPARY 151151996 036 TT 386 417 0-8223 1-00 0-6575
GT 482 452 1-15 (0-74-1-80)
GG 132 13-1 1-09 (0-55-2-06)

PPARY 157645903 018  AA 67-9 665 07513 100 0-6389
AT 304 30-4 0-98 (0-62-1-53)
TT 1-8 31 0-56 (0-09-2-08)

PPARY 151175540 034  CC 39-8 444 03925 100 0-7579
CA 51-3 44-4 1-29 (0-84-2-00)
AA 88 113 0-88 (0-39-1-79)

PPARY 156782475  0-17  TT 69-0 681 06231 1-00 0-6289
GT 292 283 1-02 (0-64-1-59)
GG 1-8 36 0-49 (0-08-1-77)

PPARY 1s3856806 0-14  CC 72:6 738 04017 100 0-5333
CT 239 246 0-99 (0-60-1-59)
cC 35 1-6 2-30 (0-59-7-80)

PPARYCI rs6821591 048  CC 21-9 258 0:6696 1-00 0-5795
CT 561 52:3 126 (076-2-14)
TT 219 219 1-18 (0-64-2:19)



Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value*  OR (95% CI) p-trendf

PPARYCI 1s3736265 005 GG 895 902 0-8394 100 0-8647
AG 105 95 1:09 (0-53-2:07)
AA 00 02

PPARYCI 153755863 040 GG 351 347 08476 100 0-7283
AG 51-8 50-0 1-02 (0-66-1-62)
AA 132 153 0-85 (0-43-1-62)

PPARYCI 158192678 035 GG 39-8 436 07172 1-00 0-6385
AG 487 44°5 1-20 (0-77-1-87)
AA 115 119 1:05 (0-51-2:05)

PPARYCI 152970849 033 TT 482 425 0-4445 100 0-2045
CT 43-9 46'5 0-83 (0-54-1-28)
cC 7:9 109 0-64 (0-28-1-32)

PPARYCI 152932976 027 GG 596 518 02763 100 0-1101
AG 351 40-3 0-76 (0-49-1-16)
AA 53 80 0-57 (0-21-1-33)

PPARYCI 154697046 033 TT 395 456 03565 100 0-1567
CT 46'5 442 1-21 (0-78-1-89)
cc 14-0 102 1-58 (0-81-3-01)

PPARYCI 1s4235308 041 TT 30-1 348 03145 100 0-1555
CT 49-6 503 114 (0-71-1-84)
cC 20-4 149 159 (0-86-2-88)

PPARYCI 157677000 0-16  CC 71-9 699 09124 100 0-6985
CT 263 283 0-90 (0-56-1-43)
TT 1-8 1-8 0-96 (0-14-3:93)

PPARYCI rs4469064 008  AA 81-6 841 07239 100 0-4678
AG 175 155 1-19 (0-69-2-01)
GG 09 0-4

PPARYCI 153774902 005  CC 912 896 07184 100 0-5342




Gene SNP MAF Allele obese non-obese p-value*  OR (95% CI) p-trendf

CT 8-8 10-0 0-83 (0-38-1-63)

TT 0-0 0-4

* p-value of the Kruskal-Wallis Test.

T p-value derived from the continuous model .



