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Статистически значимые различия в пределах сравниваемых групп определены и для полимор-
физмов в генах PECR, NT5C2 и AS3MT, рискассоциированными оказались как раз минорные аллели 
или генотипы. Для полиморфного варианта rs7590720 (PECR) ассоциированным с повышенной ве-
роятностью развития алкоголизма является генотип GG – ОШ = 2,53 (95 % ДИ = 1,27–5,03). Для поли
морфизма rs11191580 (NT5C2) рискассоциированным выступает генотип СС  – ОШ  =  10,61  (95  % 
ДИ = 0,54 –207,06), а протективный эффект показан для генотипа ТТ – ОШ = 0,51 (95 % ДИ = 0,30 – 0,85). 
Для полиморфного варианта rs7085104 (AS3MT) ассоциированным с повышенной вероятностью раз-
вития алкоголизма является генотип GG – ОШ = 1,76 (95 % ДИ = 1,02–3,03).

Для полиморфных вариантов в генах ESR1, CACNA1C, PIK3C2A и BUB1B-PAK6 также найдены 
различия в пределах сравниваемых групп, однако последующая интерпретация затруднена ввиду ас-
социации с повышенной вероятностью развития алкоголизма именно гетерозиготных генотипов или 
генотипов с высокой частотой распространенности в исследуемых группах. Так, анализ полиморфизма 
rs6902771 (ESR1) показал наличие статистически значимых различий в распределении частот генотипов 
между группами: генотип С/ Т ассоциирован с повышенной вероятностью развития алкогольной зависи-
мости – ОШ = 1,75 (95 % ДИ = 1,14 –2,69), генотип С/С имеет протективный эффект – ОШ = 0,49 (95 % 
ДИ = 0,30 – 0,82). Полиморфные варианты rs2007044 (CACNA1C ) и rs4356203 (PIK3C2A) ассоцииро-
ваны с  повышенной вероятностью развития алкогольной зависимости при наличии генотипа A /G  – 
ОШ = 1,96 (95 % ДИ = 1,26 –3,05) и ОШ = 2,08 (95 % ДИ = 1,34 –3,23) соответственно. Для полиморфизма 
rs56205728 (BUB1B-PAK6) неблагоприятной аллелью является А – ОШ = 1,49 (95 % ДИ = 1,09–2,05).

Анализ полиморфных вариантов rs237238 (HIP1), rs2273500 (CHRNA4) и rs3735025 (DGKI ) не выя
вил статистически значимых различий в распределении генотипов между основной группой и группой 
сравнения.

Взаимодействие исследуемых полиморфных вариантов генов у лиц с алкогольной зависи
мостью. Моделирование взаимодействия исследуемых полиморфных вариантов генов было проведено 
с  учетом всей полученной в  процессе молекулярно-генетического анализа информации. Преимуще-
ством использованного MDR-анализа является возможность оценить совокупные взаимодействия, ас-
социированные с формированием мультифакториального фенотипа. Дерево кластеризации, отражаю-
щее характер взаимодействия полиморфных вариантов при алкогольной зависимости, представлено 
на рис. 1. В результате моделирования получены два кластера, при этом в каждом из них выделены 
два субкластера. Кластер 1: субкластер 1.1 – rs17504622 и rs2007044 (CACNA1C ); субкластер 1.2 – 
rs6902771 (ESR1), rs7085104 (AS3MT ), rs11191580 (NT5C2), rs1109501 (MUC7), rs7590720 (PECR) 
и  rs73229090 (EPHX2). Кластер 2: субкластер  2.1  – rs56205728 (BUB1B-PAK6 ) и  rs3735025 (DGKI ); 
субкластер 2.2 – rs237238 (HIP1), rs2273500 (CHRNA4 ) и rs4356203 (PIK3C2A).

Рис. 1. Взаимодействия полиморфных вариантов генов  
в увеличении вероятности развития алкогольной зависимости

Fig. 1. Interaction of polymorphic variants of genes  
in increasing the likelihood of developing alcohol dependence


