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в частности, в Голландии для генов 
гамма-фибриногена (FGG) и FGA, где 
получили ассоциацию ГИ с определен-
ным гаплотипом аллелей этих двух ге-
нов, но не с их отдельными аллелями 
[3]. Эти результаты в принципе соот-
ветствуют нашим данным об ассоциа-
ции сочетания FGB−249C; FGA4266G; 
TPA−7351C, несущего аллели генов 
FGB и FGA, с разным типом гематомы. 
При исследовании в Турции показали 
ассоциацию ГИ с носительством со-
четания аллелей двух полиморфных 
участков в гене метилентетрагидрофо-
латредуктазы (MTHFR), но не с отде-
льными аллелями этих участков [12]. 
Однако в этих исследованиях в основ-
ном рассматривают сочетания алле-
лей и генотипов не более двух генов, 
возможно, из-за недостаточной рас-
пространенности доступных способов 
статистического анализа. Насколько 
нам известно, в России подобных ис-
следований не проводили.

Наше исследование проведено для 
якутов, проживающих в Республике 
Саха (Якутия). Якуты представляют 
собой генетически изолированную 
популяцию, которая отвечает многим 
требованиям, предъявляемым при 
проведении молекулярно-генетичес-
ких исследований, что обеспечивает 
адекватные условия для выявления 
генетической предрасположенности 
к заболеваниям. Кроме того, исполь-
зование программного обеспечения 
«APSampler» для анализа ассоциации 
с заболеванием как отдельных алле-
лей, так и сочетаний аллелей и геноти-
пов нескольких генов, значительно по-
вышает эффективность проводимого 

анализа. Комплексный анализ позво-
лил выявить на сравнительно неболь-
шой выборке индивидов ассоциацию 
ГИ с носительством аллелей и гено-
типов гена FGA, а также связь соче-
тания аллелей генов FGA, FGB и TPA 
с типом гематомы у больных ГИ. Тем 
не менее относительно невысокая ста-
тистическая значимость полученных 
результатов говорит о желательности 
валидации полученных результатов 
для расширенной группы больных и 
контрольной группы. 

Заключение
Впервые для якутской популяции 

проведен анализ вклада аллелей ге-
нов, кодирующих компоненты системы 
гемостаза - FGA, FGB и TPA, в генети-
ческую предрасположенность к ГИ и в 
особенности его клинического течения. 
Выявлена ассоциация ГИ с носительс-
твом аллелей и генотипов гена FGA, а 
также связь сочетания трех аллелей 
генов FGA, FGB и TPA с типом гемато-
мы у больных ГИ.
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Роль полиморфного VNTR локуса в гене DRD4 
в развитии алкогольной и наркотической 
зависимости и формировании личностных 
черт у здоровых индивидов
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Известно, что черты личности, характеризующие социабельность, являются промежуточными фенотипами при развитии аддиктивных 
расстройств. С целью выявления маркеров риска развития алкоголизма и опийной наркомании у татар, русских, башкир, якутов, эвенков 
по этнической принадлежности был проведен анализ распределения частот аллелей и генотипов полиморфного VNTR локуса в промо-
торном регионе гена DRD4 между пациентами и здоровыми донорами. Выявлено, что маркером повышенного риска развития опийной 
наркомании у татар является аллель DRD4*S, а алкоголизма у татар и русских - генотип DRD4*S/*S и аллель DRD4*S. Однофакторный 
дисперсионный анализ, проведенный с учетом половой и этнической принадлежности у здоровых индивидов, прошедших психологичес-
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кое тестирование, показал ассоциацию аллеля DRD4*S с повышенной «экстраверсией» у 
мужчин татар и с «настойчивостью» у русских мужчин. Полученные результаты свидетель-
ствуют о взаимосвязи пониженной дофаминергической активности с риском развития ад-
диктивных расстройств, повышенной «экстраверсией» и пониженной «настойчивостью».

Ключевые слова: дофаминергическая система, алкоголизм, наркомания, черты лич-
ности, полиморфный локус, анализ ассоциаций.

Sociability-related personality traits are assumed to be intermediate phenotypes predisposing 
to addiction. In order to reveal alcoholism and opiate addiction risk markers we conducted 
comparative analysis of allele and genotype distribution of VNTR loci in promotor region of DRD4 
gene between patients of Tatar, Russian, Bashkir, Yakut, Evenk ethnicity and matched controls. 
DRD4 S-allele was revealed to be the risk marker for opiate addiction in Tatar male, while both 
DRD4 S/S-genotype and DRD4 S-allele were demonstrated to be the risk markers for alcoholism 
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in Tatar and Russian males. As a result of analysis of variance considering gender and ethnical differences and performed in healthy individuals 
subjected to personality traits assessment, STATistically significant increase in Extraversion in Tatar male and in Persistence in Russian male 
DRD4 S-allele carriers was observed. Revealed findings point to the presence of positive correlation between decreased dopaminergic activity and 
higher risk of alcohol and opiate addiction, increase in Extraversion and decrease in Persistence.

Keywords: dopaminergic system, alcoholism, addiction, personality traits, polymorphic locus.

Введение
Согласно мировой статистике, ад-

диктивные расстройства, промежу-
точными фенотипами которых явля-
ются определенные черты личности 
[10], входят в первую десятку причин 
смертности и представляют важную 
социальную проблему в большинстве 
развитых стран. Согласно результатам 
близнецовых исследований, конкор-
дантность по алкоголизму достаточно 
высока как у монозиготных (до 70%), 
так и дизиготных (40–45%) близнецов 
[1], а показатели наследуемости для 
черт темперамента составляют 40 
- 60% [11]. Известно, что экспрессия 
генов, вовлеченных в развитие этих 
мультифакториальных признаков, ва-
рьирует в процессе индивидуального 
развития индивида и находится под 
влиянием факторов окружающей сре-
ды [11]. Изучение генов дофаминерги-
ческой системы, вовлеченной в функ-
ционирование системы подкрепления 
мозга, являющейся фокусом действия 
нейрофизиологических механизмов 
положительного подкрепления психо-
активных веществ (ПАВ), представля-
ет особый интерес [1].

Важную роль в дофаминергической 
нейротрансмиссии играет рецептор D4 
дофамина (DRD4), который экспресси-
руется в отделах мозга, ответственных 
за регуляцию памяти, эмоций и когни-
тивной деятельности [20]. Ряд работ 
свидетельствует о том, что мыши-но-
кауты по гену DRD4 характеризуются 
снижением исследовательской актив-
ности [9] и чувствительностью к ПАВ 
[15]. Полиморфный локус, представ-
ляющий дупликацию участка 120 п.н. 
в промоторном регионе (5’-UTR) гена 
DRD4 (11p15.5) (1,24 кб от иницииру-
ющего кодона), содержит сайты связы-
вания нескольких транскрипционных 
факторов [20], следовательно, влияет 
на экспрессию гена: в экспериментах 
на клеточных линиях было отмечено 
уменьшение экспрессии гена в ряду: 
1 повтор>2повтора>4 повтора в VNTR 
локусе [3, 13]. Результаты исследо-
ваний, вовлекающих VNTR локус в 
5’-UTR гена DRD4, свидетельствуют 
об ассоциации генотипа DRD4*S/*S с 
повышенным «поиском новизны» [4], 
с развитием расстройства дефицита 
внимания и гиперактивности (ADHD) 
(которое, как и аддиктивная зависи-
мость, характеризуется повышенным 
стремлением к новым впечатлениям) 
[3], а гаплотипа гена DRD4 - с метам-

фенаминовой зависимостью [2]. Су-
ществуют и противоположные данные 
[13, 22]. Противоречивость опубли-
кованных результатов обусловлена 
влиянием множества факторов, вклю-
чающих гендерные, возрастные, этни-
ческие различия, а также различия в 
факторах окружающей среды. Поэто-
му важным аспектом при проведении 
такого рода исследований является 
учет этнической и половой принадлеж-
ности исследуемых индивидов.

Целью настоящей работы являлась 
оценка распределения частот геноти-
пов и аллелей VNTR локуса в промо-
торном регионе (5’-UTR) гена DRD4 у 
татар, русских, башкир, якутов, эвен-
ков по этнической принадлежности и 
анализу ассоциаций этого маркера с 
алкоголизмом, опийной наркоманией 
и чертами личности у здоровых инди-
видов в данных этнических группах.

Материалы и методы исследова-
ния

В исследовании по выявлению ге-
нетической предрасположенности к 
аддиктивным расстройствам приняли 
участие 302 мужчины (113 русских, 
91 татарин, 98 башкир) (средний воз-
раст: 40,8±11,0) с диагнозом острый 
алкогольный психоз; 168 мужчин (93 
русских, 75 татар) (средний возраст: 
22,9±4,0 лет) с установленным клини-
ческим диагнозом опийная наркома-
ния, находившихся на стационарном 
лечении в Республиканском нарколо-
гическом диспансере № 1 МЗ РБ; 106 
якутов и 34 эвенка (средний возраст: 
43,4±13,4) с диагнозом алкоголизм 2-й 
стадии, находившиеся на стационар-
ном лечении в Якутском республикан-
ском наркологическом диспансере. 
Диагноз был поставлен в соответствии 
с Международной классификацией бо-
лезней десятого пересмотра (МКБ-10, 
1994). Контрольную группу состави-
ли 425 чел. (114 русских, 99 татар, 72 
башкира, 93 якута и 47 эвенков), соот-
ветствующих по полу и возрасту груп-
пе больных, не состоявших на учете у 
психиатра и нарколога и отрицавших 
злоупотребление ПАВ. Психологичес-
кое тестирование по методикам Айзен-
ка (EPI) и Клонинджера (TCI-125) [6] 
было проведено у 652 психически здо-
ровых индивидов из Башкортостана в 
возрасте 17-26 лет (средний возраст: 
19,53±2,24 лет). Все лица были проин-
формированы о характере проводимо-
го научного исследования и дали пись-

менное согласие на забор крови.
ДНК была выделена из перифери-

ческой крови методом фенольно-хло-
роформной экстракции. Реакционную 
смесь для амплификации, состоя-
щую из 0,1-1 мкг геномной ДНК, 10 
пмоль каждого олигопраймера, 250 
мкМ dNTP, 0,05 ед. Taq-полимеразы, 
помещали в 15 мкл однократного бу-
фера для ПЦР («Силекс», Москва). 
VNTR локус в гене DRD4 выявляли 
при помощи ПЦР с использовани-
ем олигонуклеотидных праймеров 
5’-GAACTCTAAGCCGACCAGAG-3’ и 
5’-GTGAGCCTCACACAGGACAAG-3’. 
Условия ПЦР были следующими: 94оС 
- 3 мин, 35 циклов: (94оС - 30 секунд 
(с), 60оС – 30 с, 72оС –1 мин), 72оС – 3 
мин. ПЦР продукты анализировались 
электрофоретически в 7% полиакри-
ламидном геле с визуализацией ДНК 
в ультрафиолетовом свете. При этом 
выявлялись аллель DRD4*S (274 п.н.) 
и аллель DRD4*L (394 п.н.).

Для сравнения распределения час-
тот встречаемости аллелей и геноти-
пов полиморфных ДНК-локусов в двух 
этнических группах была использована 
компьютерная программа RxC (Rows x 
Columns) на основе алгоритма, описан-
ного Roff и Bentzen [19]. Вычисление 
показателей Х2 для бинарных данных 
проводили с использованием интер-
активной таблицы сопряженности 2×2 
с вычислением статистик связи OR 
(odds ratio), а также их доверительных 
интервалов (с поправкой Иэйтса на 
непрерывность) (http://www.staTPAges.
org/ctab2x2.html). Для выявления ассо-
циации между значениями личностных 
черт и генотипами (аллелями) статис-
тическая обработка включала прове-
дение однофакторного (ANOVA) дис-
персионного анализа (SPSS 13.0). 

Результаты и обсуждение
Частоты генотипов и аллелей VNTR 

локуса в 5’-UTR гена DRD4 во всех изу-
ченных группах соответствовали рас-
пределению Харди-Вайнберга (табли-
ца). Согласно литературным данным, 
частота редкого аллеля DRD4*S VNTR 
локуса в промоторном регионе гена 
DRD4 варьирует от 17% в европейс-
ких популяциях до 27,6% в китайской 
популяции и 59,6% у африканцев [13]. 
При оценке распределения частот ге-
нотипов VNTR локуса гена DRD4 у 
здоровых индивидов показано преоб-
ладание генотипа DRD4*L/*L у татар, 
башкир, русских и эвенков по этничес-
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кой принадлежности. Сравнительный 
анализ распределения частот аллелей 
VNTR локуса гена DRD4 обнаружил 
сходство в группе русских, татар, баш-
кир с европейскими популяциями [3], 
якутов и эвенков – с жителями Восточ-
ной Азии (китайцами, японцами), в то 
время как все изученные этнические 
группы статистически значимо отлича-
лись от жителей Африки [20].

При анализе распределения час-
тот генотипов и аллелей VNTR локуса 
гена DRD4 у здоровых индивидов ста-
тистически значимые различия были 
выявлены между индивидами русской, 
татарской, башкирской этнической 
принадлежности (для генотипов: Х2 = 
12,45; р = 0,014; df = 4; для аллелей: 
Х2 = 7,92; р = 0,019; df = 2), в то время 
как между якутами и эвенками была 
отмечена лишь тенденция к существо-
ванию этнических различий (для гено-
типов: Х2 = 5,25; р = 0,072; df = 2; для 
аллелей: Х2 = 3,81; р = 0,051; df = 1). 
Результаты распределения частот ал-
лелей и генотипов VNTR локуса в гене 
DRD4 у индивидов с зависимостью от 
ПАВ свидетельствуют о существова-
нии статистически значимых различий 
в распределении частот аллелей дан-
ного локуса между татарами и русски-
ми среди пациентов с опийной нарко-
манией (Х2 = 4,34; р = 0,037; df = 1). 

Последующий анализ, проведен-
ный для индивидов каждой этнической 
принадлежности по отдельности, об-
наружил, что маркером повышенного 
риска развития опийной наркомании 
у татар является аллель DRD4*S (Х2 = 
3,92; р = 0,048; df = 1; OR = 1,76; 95%CI 
1,00-3,09), имеющий частоту 25,8 и 
16,2 % у больных и здоровых доноров 

соответственно (таблица). В характе-
ре распределения частот генотипов 
и аллелей между группой больных 
опийной наркоманией и контролем у 
русских достоверные различия не об-
наружены.

Анализ, проведенный с целью выяв-
ления маркеров риска развития алкого-
лизма у индивидов из Волго-Уральско-
го региона и Республики Саха (Якутия), 
показал статистически значимые раз-
личия в распределении частот алле-
лей и генотипов VNTR локуса в гене 
DRD4 между больными алкоголизмом 
и здоровыми донорами как среди ин-
дивидов татарской (для генотипов: Х2 
= 7,95; р = 0,019; df = 2, для аллелей: 
Х2 = 4,81; р = 0,028; df = 1), так и рус-
ской этнической принадлежности (для 
генотипов: Х2 = 6,62; р = 0,036; df=2, 
для аллелей: Х2 = 6,23; р = 0,013; df = 
1) (таблица). Таким образом, маркером 
риска развития алкоголизма у татар и 
русских являются генотип DRD4*S/*S 
(для татар: OR = 10,76, 95% CI 1,35-
234,65; для русских: OR = 4,40, 95% 
CI 1,11-20,24) и аллель DRD4*S (для 
татар: OR = 1,81; 95%CI 1,06-3,08; для 
русских: OR = 1,92; 95%CI 1,14-3,25). 
Поскольку 95% доверительный интер-
вал для соотношения шансов (OR) 
для генотипа DRD4*S/*S у индивидов 
татарской этнической принадлежности 
является очень широким, что обуслов-
лено малым числом наблюдений этого 
генотипа, выявленные результаты сле-
дует интерпретировать с осторожнос-
тью. В характере распределения час-
тот генотипов и аллелей между группой 
больных алкоголизмом и контролем у 
якутов, эвенков, башкир статистически 
значимые различия не обнаружены. 

Поскольку на первом этапе анализа не 
были выявлены статистически значи-
мые этнические различия в распреде-
лении частот генотипов VNTR локуса в 
гене DRD4 между якутами и эвенками, 
нами был проведен сравнительный 
анализ распределения частот гено-
типов VNTR локуса между больными 
алкоголизмом и контрольной группой в 
объединенной выборке из Республики 
Саха (Якутия), в результате которого 
была отмечена тенденция к повы-
шению частоты генотипа DRD4*L/*L 
у здоровых доноров по сравнению с 
больными алкоголизмом (Х2 = 3,53; р 
= 0,060; df = 1). Для подтверждения 
полученной тенденции в дальнейшем 
необходимо увеличить объем выборки 
данных этнических групп.

Литературные данные свидетельс-
твуют об ассоциации аллеля DRD4*L 
VNTR локуса в 5’-UTR гена с ADHD [13, 
22], в то время как результаты других 
авторов противоположны [3]. Ранее 
сообщалось об ассоциации гаплоти-
па, состоящего из VNTR локусов в 5’-
UTR и экзоне 3, с метамфетаминовой 
зависимостью в китайской популяции 
[2]. Существуют работы, указываю-
щие на взаимосвязь наличия аллеля 
с 7 повторами в другом VNTR локусе, 
находящемся в 3 экзоне гена DRD4, с 
повышенным количеством приема ал-
коголя и никотиновой зависимостью 
[8, 14, 16], а также со сниженной тягой 
к алкоголю у лиц с алкогольной зави-
симостью [17]. Известно, что дефицит 
дофамина в подкрепляющих структу-
рах мозга является основой остающе-
гося патологического влечения к алко-
голю и высокой вероятности рецидива 
заболевания [1]. Таким образом, по-
лученные нами данные, выявившие, 
что риском развития алкоголизма и 
опийной наркомании являются аллель 
DRD4*S и/или генотип DRD4*S/*S 
VNTR локуса в промоторном регио-
не гена у мужчин татарской и русской 
этнической принадлежности, согла-
суются с вышеуказанными [8, 14, 16], 
поскольку свидетельствуют в пользу 
гипотезы, указывающей на снижение 
количества дофамина в синапсе у лиц 
с аддиктивными расстройствами [1]. 
Однако Czermak с соавторами [18], на-
оборот, отметили повышение уровня 
экспрессии гена DRD4 в лимфоцитах 
периферической крови (т.е. снижение 
дофаминергической активности) у ин-
дивидов с алкогольной и героиновой 
зависимостью. Эта противоречивость, 
возможно, обусловлена различным 
уровнем экспрессии гена DRD4 в отде-
лах мозга и в периферической крови.

В результате проведения однофак-
торного дисперсионного анализа нами 

Распределение частот генотипов и аллелей VNTR локуса в 5’- UTR гена DRD4 
у индивидов с опийной наркоманией, алкоголизмом и здоровых доноров

Группа N Частоты генотипов, n (%) Частоты аллелей, 2n (%)
*S/*S *S/*L *L/*L *S *L

Контроль 
ВУР

В целом 285 11 (3,9) 75 (26,3) 199 (69,8) 97 (17,0) 473 (83,0)
Татары 99 1 (1,0) 30 (30,3) 68 (68,7) 32 (16,2) 166 (83,8)
Русские 114 3 (2,6) 24 (21,0) 87 (76,3) 30 (13,2) 198 (86,8)

Башкиры 72 7 (9,6) 21 (28,9) 44 (61,5) 35 (24,3) 109 (75,7)

Больные ОН
В целом 168 10 (5,9) 47 (28,0) 111 (66,0) 67 (19,9) 269 (80,1)
Татары 75 6 (8,0) 26 (34,6) 43 (57,4) 38 (25,4) 112 (74,6)
Русские 93 4 (4,3) 21 (22,6) 68 (73,1) 29 (15,6) 157 (84,4)

Больные 
ОАП

В целом 302 23 7,6) 88 (29,1) 191 (63,2) 134 (22,2) 470 (77,8)
Татары 91 9 (9,8) 29 (31,7) 53 (58,5) 47 (25,8) 135 (74,2)
Русские 113 12 (10,9) 27 (23,9) 74 (65,2) 51 (22,6) 175 (77,4)

Башкиры 98 2 (2,0) 32 (32,7) 64 (65,3) 36 (18,4) 160 (81,6)
Контроль 

Республика 
Саха

В целом 140 18 (12,9) 65 (46,4) 57 (40,7) 101 (36,1) 179 (63,9)
Якуты 93 16 (17,2) 43 (46,2) 34 (36,6) 75 (40,3) 111 (59,7)
Эвенки 47 2 (4,3) 22 (46,8) 23 (48,9) 26 (27,7) 68 (72,3)

Больные ал-
коголизмом

В целом 140 20 (14,3) 79 (56,4) 41 (29,3) 119 (42,5) 161 (57,5)
Якуты 106 17 (16,1) 61 (57,5) 28 (26,4) 95 (44,8) 117 (55,2)
Эвенки 34 3 (8,8) 18 (52,9) 13 (38,2) 24 (35,3) 44 (64,7)

Черты 
темперамента В целом 652 17 (2,6) 189 (29,0) 446 (68,4) 223 (17,1) 1081 (82,9)

Татары Мужчины 158 3 (1,9) 53 (33,5) 102 (64,6) 59 (18,7) 257 (81,3)
Женщины 261 10 (3,8) 69 (26,4) 182 (69,7) 89 (17,0) 433 (83,0)

Русские Мужчины 64 0 (0) 19 (29,7) 45 (70,3) 19 (14,8) 109 (85,2)
Женщины 169 4 (2,4) 48 (28,4) 117 (69,2) 56 (16,6) 282 (83,4)



ЯКУТСКИЙ МЕДИЦИНСКИЙ ЖУРНАЛ
110

была выявлена ассоциация аллеля 
DRD4*S VNTR маркера в гене DRD4 с 
более высокими значениями по шкале 
«экстраверсия» (EPI) у мужчин татар-
ской этнической принадлежности (P 
= 0,032, F = 4,66, df = 1) и по шкале 
«настойчивость» (TCI) у мужчин рус-
ской этнической принадлежности (P 
= 0,022, F = 5,52, df = 1). В частности, 
у носителей аллеля DRD4*S и гено-
типа DRD4*L/*L средние значения по 
шкале «экстраверсия» (EPI) состави-
ли 14,16±3,8 и 12,82±3,67 соответс-
твенно (мужчины татары); в то время 
как по шкале «настойчивость» (TCI) 
– 3,25±1,25 и 2,47±1,24 соответствен-
но (русские мужчины). У женщин ста-
тистически значимых различий по 
средним значениям личностных черт 
у индивидов с различными генотипами 
VNTR маркера гена DRD4 обнаружено 
не было.

Многочисленные исследования черт 
личности у индивидов с алкогольной 
зависимостью, характеризующейся 
ранним временем манифестации забо-
левания и более тяжелой стадией, вы-
явили характерный для них профиль 
личности: высокий «поиск новизны» 
и «импульсивность», низкое «избе-
гание ущерба», «зависимость от воз-
награждения» и «настойчивость» [7]. 
Полученные нами у здоровых мужчин 
татарской этнической принадлежности 
результаты, свидетельствующие о по-
вышении «экстраверсии» (черты лич-
ности, коррелирующей с «поиском но-
визны») у носителей аллеля DRD4*S, 
согласуются с полученными данными 
для лиц с алкогольной и наркотичес-
кой зависимостями той же этнической 
группы и подтверждают теорию Кло-
нинджера [7], рассматривающую по-
вышенный «поиск новизны» и «экстра-
версию» в качестве промежуточных 
фенотипов, опосредующих развитие 
ранней алкогольной зависимости.

Несмотря на то, что была показана 
функциональная значимость полимор-
фного маркера (дупликации 120 п.н.) в 
5’-UTR гена DRD4 [3], число работ, вов-
лекающих исследование этого локуса 
в отношении личностных черт, единич-
но. В частности, было показано повы-
шение частоты генотипа DRD4*S/*S у 
лиц с биполярными расстройствами и 
алкогольной зависимостью с повышен-
ным «поиском новизны» [4], а также у 
индивидов с ADHD [3]. Проведенный 
недавно мета-анализ, включающий 
более 40 тысяч здоровых индивидов, 
обнаружил вовлеченность локуса -
521С>Т, находящегося, как и изучен-
ный VNTR локус, в промоторном ре-
гионе гена, в межиндивидуальные 
различия по таким шкалам как «поиск 

новизны» и «импульсивность», что мо-
жет составлять до 3% фенотипической 
вариации [5]. Таким образом, получен-
ные нами данные, свидетельствующие 
об ассоциации аллеля DRD4*S с повы-
шенной «экстраверсией» у мужчин та-
тарской этнической принадлежности, 
согласуются с вышеуказанными [3, 4]. 

Выявленные нами результаты сви-
детельствуют о том, что повышенная 
«экстраверсия» (у мужчин татар) и 
«настойчивость» (у русских мужчин) 
ассоциированы с более высокой экс-
прессией гена DRD4 (т.е. с аллелем 
DRD4*S), что согласуется с гипотезой 
Wang с коллегами [21] о том, что по-
явление аллеля, приводящего к повы-
шенной экспрессии гена DRD4, совпа-
ло с периодом обширной экспансии 
людей; при этом полагают, что черта-
ми, характерными для переселенцев, 
являются повышенная «настойчи-
вость» и «поиск новизны». 

Заключение
В результате проведенного иссле-

дования были выявлены маркеры 
повышенного риска развития алко-
гольной и наркотической зависимос-
ти у индивидов татарской и русской 
этнической принадлежности: генотип 
DRD4*S/*S и/или аллель DRD4*S. Кро-
ме того, обнаруженное повышение 
«экстраверсии» у мужчин татар при 
наличии аллеля DRD4*S подтвержда-
ет гипотезу Клонинджера о том, что 
черты, характеризующие социабель-
ность, являются промежуточными фе-
нотипами при развитии аддиктивных 
зависимостей. Однако поскольку фор-
мирование изученных в данной работе 
мультифакториальных признаков на-
ходится под влиянием эпистатическо-
го взаимодействия как генетических, 
так и средовых факторов, необходимо 
проведение дальнейших исследова-
ний, изучающих взаимодействие не-
скольких генов, кодирующих белки, 
вовлеченные в метаболические пути 
дофаминергической системы.
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