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В работе проведены молекулярно-генетические исследования полиморфных вариантов гена HCR у 
больных псориазом Краснодарского края. Полученные результаты исследования двух SNP полиморфизмов 
(C325Т и C2327G) гена HСR у больных с семейными случаями псориаза русской этнической принадлежно-
сти (N = 100) и в соответствующей группе контроля (N = 93) позволяют сделать однозначный вывод, что ген 
HСR является кандидатным геном псориаза.
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In the work carried out molecular-genetic research of polymorphic variants of the gene HCR in patients with 
psoriasis of the Krasnodar region. The received results of research of two polymorphisms (C325Т и C2327G) gene 
HСR in patients with familial cases of psoriasis Russian ethnicity (N = 100) and in the control group (N = 93) allow 
to make an unambiguous conclusion that the gene HСR is candidate gene of psoriasis.
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Псориаз представляет собой мульти-
факториальное заболевание с преимуще-
ственно генетическим детерминированием, 
о чем свидетельствуют семейное накопле-
ние, многочисленные эпидемиологические 
и молекулярно-генетические исследова-
ния [1, 2, 5, 6, 10]. На сегодняшний день 
многие аспекты этиологии и патогенеза 
псориаза до сих пор остаются невыяснен-
ными. К настоящему времени установле-
но 9 локусов восприимчивости к псориазу 
(PSORS1-PSORS9), при этом локус PSORS1, 
расположенный на коротком плече 6-й хро-
мосомы (6р21.3) является главным местом 
предрасположенности к псориазу, посколь-
ку содержит несколько сцепленных генов, 
которые активно экспрессируются в эпи-
телиальных кератиноцитах кожи [3, 6, 10]. 
Данный локус представляет собой об-
ласть, на которой расположены, пять генов 
(HLA-C, TCF19(SC1), OTF3 (POUF5F1), 
HCR(Pg8), CDSN) два из которых (HCR и 
CDSN) проявляют выраженную ассоциа-
цию с псориазом [5, 10, 8, 14], характер, 
которого не уточнен, что и определило не-
обходимость проведения настоящего иссле-
дования.

Ген HCR (a-helix coiled-coil rod homolog 
gene), ранее называемый Pg8 ген, расположен 
на расстоянии 110 т.п.н. от гена HLA-C между 
генами корнеодесмозина (CDSN) и SC1. 

Материалы и методы исследования
Материалом для исследования послужили образ-

цы ДНК, выделенные методом фенол-хлороформной 
экстракции по Мэтью[9], из лейкоцитов венозной кро-

ви 100 больных псориазом и 93 здоровых индивида 
(контроль). Все обследованные являются жителями 
Краснодарского края, русской этнической принадлеж-
ности. В работе исследованы полиморфизмы С325Т 
и C2327G гена HCR последовательности которых 
взяты из компьютерной базы данных GDB (Genome 
Database http://gdb.org). Анализ полиморфных генов 
локуса PSORS1 проводили методом полимеразной 
цепной реакции (ПЦР) на амплификаторе «Терцик» 
производства компании «ДНК-технология» с исполь-
зованием ДНК-полимеразы Thermus aquaticus произ-
водства фирмы «Cилекс». После ПЦР синтеза ДНК, 
для выявления полиморфизмов генов HCR был про-
веден рестрикционный анализ, который оценивали 
при проведении электрофореза в 7 % ПААГ с после-
дующим окрашиванием бромистым этидием и визуа-
лизации под ультрафиолетовыми лучами. 

Математическую обработку результатов ис-
следования проводили с помощью пакета программ 
статистического анализа «Rows x Columns», оце-
нивающей значимость сравнений методом Монте-
Карло, SPSS ver.13.0 for Windows, Statistica ver. 6.0 с 
анализом непараметрической корреляции Спирмена, 
хи-квадрат, простой линейной регрессии, а также 
вычисление показателей отношения шансов (Odds 
Ratio) и относительного риска (Relative Risk) и их до-
верительных интервалов (с поправкой Иэйтса на не-
прерывность), разработанной В.П. Леоновым [7].

Результаты исследования 
и их обсуждение

Результаты изучения полиморфизма 
C325Т гена HCR у больных псориазом по-
казали, что в контрольной группе преобла-
дал аллель *С, частота которого достигла 
0,839, тогда как у больных псориазом алле-
ли *С и *Т встречались С частотой 0,555 и 
0,445, соответственно. Различия в распре-
делении частот аллелей исследуемого поли-
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морфизма между больными и контрольной 
группой достигают статистически досто-
верных значений (χ2 = 36,38, р << 0,001). 
Относительный риск псориаза для носите-
лей аллеля *Т составил 4,169, что позво-
ляет рассматривать его в качестве аллеля 
риска, тогда как аллель *С оказался протек-
тивным и для носителей этого аллеля риск 
развития псориаза понижен (OR = 0,24). 
По литературным данным существуют по-
пуляционные различия в распределении 
частот аллелей полиморфизма +325 (+269) 
гена HCR среди больных и здоровых инди-
видов из различных стран мира. У больных 
псориазом частота аллеля *Т варьирует от 
0,24 в Испании до 0,54 в Британии, состав-
ляя 0,33 в Швеции, Италии и Индии и 0,27 
в Финляндии [4]. В исследованной нами 
выборке больных русской этнической при-
надлежности частота аллеля *Т выше, чем 
в среднем по Европе (0,34). Среди здоровых 
индивидов из европейских популяций ча-
стота аллеля *Т также варьировала в широ-
ких пределах – от 0,08 у испанцев, до 0,27 
у британцев [4], составляя 0,172 в среднем 
по Европе. В изученной нами контрольной 
группе здоровых доноров русской этниче-
ской принадлежности частота аллеля *Т 
(0,16) была близка к средней частоте тако-
вого в европейских популяциях. Интересно 
отметить, что, несмотря на популяционные 
различия, соотношение частоты аллеля *Т в 
группах контроля и больных псориазом из 
Европы достигало статистически значимых 
различий и риск развития заболевания у но-
сителей аллеля *Т был повышен в 2-3 раза. 

Нами также обнаружены статистически 
значимые различия в распределении частот 
генотипов полиморфизма +325 (+269) гена 
HCR у больных псориазом и контрольной 
группе. У больных псориазом самым ча-
стым оказался гетерозиготный генотип 
*С*Т (0,69), тогда как в контрольной группе 
преобладал генотип *С*С с частотой 0,699. 
В выборке больных также достоверно чаще 
встречался генотип *Т*Т по сравнению с 
контрольной группой (χ2 = 3,83*, р = 0,05). 
Относительный риск развития псориаза со-
ставил 5,736 для носителей генотипа *С*Т 
и 5,056 – при генотипе *Т*Т. При этом гено-
тип *С*С оказался протективным и снижал 
риск псориаза (OR = 0,115). Полученные 
результаты подтверждают данные ряда ав-
торов о значительной роли гена HCR в пато-
генезе псориаза и позволяют рассматривать 
его в качестве кандидатного гена псориза.

Таким образом, в результате исследова-
ний полиморфизма C325Т гена HCR обнару-
жены ассоциации полиморфных вариантов 
гена HCR с развитием псориаза. Маркера-

ми повышенного риска развития заболева-
ния являются: аллель *Т, генотипы *С*Т и 
*Т*Т гена HCR, маркерами пониженного 
риска псориаза – аллель *С и генотип *С*С 
гена HCR.

Анализ полиморфизма C2327G в 18 эк-
зоне гена HCR у больных псориазом и в кон-
трольной группе русской этнической при-
надлежности показал, что в группе больных 
частоты аллелей *С и *G оказались пример-
но одинаковыми, составляя 0,47 и 0,53, со-
ответственно, тогда как в контрольной груп-
пе преобладал аллель *С, достигая 0,753. 
Относительный риск заболевания для алле-
ля *G составил 3,43, что позволяет рассма-
тривать его в качестве аллеля повышенного 
риска развития псориаза, тогда как аллель 
*С оказался аллелем пониженного риска 
заболевания (OR = 0,29). По литературным 
данным нет однозначных данных о роли по-
лиморфизма C2327G гена HCR в развитии 
псориаза. Обнаружены ассоциации аллеля 
*G с псориазом в популяциях испанцев и 
финнов, тогда как у итальянцев, шведов и 
в Индии не обнаружено достоверных отли-
чий в распределении частот аллелей иссле-
дуемого локуса у больных по сравнению с 
контрольной группой [7]. В Италии часто-
та аллеля *G оказался выше в контрольной 
группе (0,53), а у больных встречалась с ча-
стотой 0,47. В Индии частоты аллелей *G 
и *С была одинаковой как у больных так и 
у здоровых индивидов (по 0,35). В Швеции 
частота аллеля *G незначительно превыша-
ла частоту аллеля *С (0,38 и 0,30, соответ-
ственно) [4]. В исследованной нами выбор-
ке больных псориазом частота аллеля *G 
соответствовала частоте аллеля у больных 
из Британии (0,55).

Распределение частот генотипов иссле-
дуемого полиморфного локуса также до-
стоверно отличалось в группе больных от 
таковой в контрольной выборке. У больных 
псориазом частота генотипа *С*G (0,64) 
преобладала по сравнению с генотипами 
*C*C и *G*G. В контрольной группе са-
мым частым был генотип *С*С (0,548). Ге-
нотипы *С*G и *G*G являются генотипами 
повышенного риска заболевания, относи-
тельный риск составил 2,573 и 5,915, соот-
ветственно. Генотип *С*С определен как 
протективный (относительный риск – 0,145) 
и это позволяет считать, что для носителей 
генотипа *С*С риск развития псориаза сни-
жен. Таким образом, при исследовании по-
лиморфизма C2327G гена HCR обнаружены 
маркеры повышенного риска развития псо-
риаза: аллель *G и генотипы *С*G и *G*G. 
Маркерами пониженного риска являются: 
аллель *С и генотип *С*С.



33

УСПЕХИ СОВРЕМЕННОГО ЕСТЕСТВОЗНАНИЯ    №9, 2011

МЕДИЦИНСКИЕ НАУКИ
Заключение

Полученные результаты исследования 
двух SNP полиморфизмов C325Т и C2327G 
гена HСR у больных с семейными случаями 
псориаза русской этнической принадлеж-
ности и в контрольной группе позволяют 
сделать однозначный вывод, что ген HСR 
является кандидатным геном псориаза. 
Определение маркеров риска у членов од-
ной семьи может определить тактику до-
клинических лечебно-профилактических 
мероприятий для предотвращения развития 
заболевания.
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