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Мигрень является неврологическим заболеванием, характеризующимся повторяющи-
мися приступами головной боли. Приступы заметно сказываются на физическом и эмоци-
ональном состоянии больного, что непосредственно отражается на его дееспособности. По
совокупности затрат на лечение, мигрень является самым дорогостоящим заболеванием
среди болезней нервной системы [1,3].
Фолатный цикл - это каскадный биохимический процесс, промежуточным продуктом ко-
торого является гомоцистеин. Цикл контролируется ферментами (MTHFR, MTR, MTRR,
MTHFD1, SHMT1 и TYMS), полиморфизм которых может приводить к изменению кон-
центрации гомоцистеина в крови [2], что способствует возникновению болевых симптомов
при мигренозной атаке [1].
На сегодняшний день нет полного понимания причин развития мигрени. Поэтому изуче-
ние взаимосвязи фолатного цикла и патогенеза мигрени является одним из актуальных
направлений современных исследований в данной области.

Цель данной работы - выявление ассоциации с мигренью полиморфных вариан-
тов генов, кодирующих ферменты фолатного цикла: MTHFR, MTRR, MTHFD1, SHMT1,
TYMS. В исследование включены 2 выборки: популяционный контроль (n=365) и паци-
енты с мигренью (n=146).

Методы исследования: выделение ДНК; ПЦР-ПДРФ; детекция продуктов рестрик-
ции в 2% агарозном геле. Статистический анализ проводили с использованием программ
WinPepi и APSampler 3.6. Достоверными считали результаты со значением p<0,05 по кри-
терию Фишера.

Результаты:
1. Выявлены частоты генотипов и аллелей замен в генах MTRR, MTHFD1, SHMT1,

MTHFR, TYMS в обеих выборках.
2. Найдены ассоциации с мигренью аллеля Т замены rs2236225 в гене MTHFD1 (p=1.1E-

8), аллеля С замены rs1801131 в гене MTHFR (p=2,8E-8) и аллеля G замены rs1979277 в
гене SHMT1 (p=0.039).

3. Выявлены ассоциированные с мигренью комплексные генотипы генов, кодирующих
ферменты фолатного цикла. Аллели MTHFR_rs1801131:C и MTHFD1_rs2236225:T ока-
зывают влияние на риск развития мигрени (OR=3.35 и OR=4.60, соответственно), а их
сочетание оказывает наибольшее влияние на развитие мигрени (OR=5.12). Наличие обеих
замен приводит нарушению фолатного цикла и накоплению гомоцистеина - донора H2S,
участвующего в молекулярных механизмах формирования приступа боли при мигрени.

Таким образом, роль нарушений фолатного цикла в патогенезе мигрени не вызывает
сомнений.
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