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METHODS TO INVESTIGATE THE
GENETIC BACKGROUND OF DRUG
ADDICTION

The knowledge of the sequence of humane ge-
nome and the rapid development of molecular
genetic techniques have opened up anew pros-
pect not only to rare, monogenetic disorders
but to the investigation aiming to map the ge-
netic background of frequent, complex dis-
cases. Using different techniques, several se-
quence variants have been identified on genes
which may count with minimal effect sepa-
rately but together may significantly increase
or decrease the risk of the development of a
discase characterized by complex phenotype
feature, like drug addiction.

The next few pages give an overview of the
most frequently used methods in the study of
genetic risk factors involved in the susceptibil-
ity for drug dependence.. Results of classic ge-
netic analyses show that besides the environ-
mental factors, the contribution of genetic
components is also significant in the develop-
ment of dependence (40-60%). Studies apply-
ing recent methodological advances of molec-
ular genetics are aiming at identifying genetic
variants involved in the development of drug
abuse. Results from our laboratory support the
view that genetic polymorphisms of the
dopaminergic and serotonergic systems can
play arole in the development of substance de-
pendence.
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OSSZEFOGLALAS

A human genom szekvenciajanak megismere-
se és a molekularis genetikai technikak roha-
mos fejlédese a ritka, monogénes betegségek
mellett a gyakori, komplex betegségek geneti-
kai hatterének megismerését c€lzo vizsgalatok
szamara is 1) tavlatokat nyitott. Killonbozo
modszerekkel szamos génen azonositottak o-
lyan szekvencia variansokat, melyek ugyan
minimalis hatassal, de egyiittesen mar jelentos
mértckben megnovelhetik, illetve csokkenthe-
tik a kockazatat annak, hogy egy komplex fe-
notipusos jegvekkel jellemezhetd betegség,
peldaul a kabitoszer-fiiggdség kialakuljon. A
kovetkezo néhany oldal attekintést nyujt azok-
16l a leggyakoribb modszerekrdl, melyekkel a
kabitoszerfiiggésre vald hajlam genetikai rizi-
kofaktorait kutatjak. A klasszikus genetikai
vizsgalatok eredményei azt mutatjak, hogy a
fiiggdség kialakulasaban a komyezeti ténye-
zOk mellett jelentos genetikai hatas (40-60%)
is talalhato. A molekularis genetika jabb
modszereit felhasznalo kutatasok azonositani
kivanjak azokat a génvaltozatokat, melyek a
drogfiiggdség kialakulasaban szerepet jatsz-
hatnak. Munkacsoportunk eredményei alata-
masztjak azt a nézetet, miszerint a dopaminerg
¢s a szerotoninerg rendszer genetikai polimor-
fizmusai szerepet jatszhatnak a drogfiiggdség
kialakulasaban.
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