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Рожа является инфекционным заболеванием кожи. Клиническое протекание рожи зачастую сопровождается выраженным воспалительным процессом и характеризуются нарушениями в антиоксидантной системе приводящими к избыточному накоплению активных форм кислорода. Кроме того, воспалительные процессы определяются повышенной экспрессией провоспалитеьных цитокинов. Несмотря на значительный прогресс в нашем понимании патогенеза рожи, многие аспекты генетической предрасположенности к заболеванию остаются неизученными.  

Цель: Изучить частоту встречаемости полиморфизма генов кодирующих антиоксидантные ферменты SOD1, SOD2, CAT и сывороточные уровни цитокинов у больных рожей. Провести корреляционный анализ между клиническим проявлением заболевания и  частотой встречаемости полиморфизма в исследуемых генах а также с уровнем сывороточных цитокинов.

Материалы и методы: В настоящее исследование была включена группа больных рожей (74 человека) и контрольная группа (55 человек) у которых не отмечались признаки заболевания. Образцы крови и сыворотки использовались для выделения геномной ДНК и определения цитокинового профиля соответственно. Геномная ДНК использовалась для определения однонуклеотидных полиморфизмов (ОНП) генов SOD1 (G7958A), SOD2 Ala16Val (T5482C), SOD2 (C60T) и CAT (C-262T) методом ПЦР. Анализ образцов сывороток больных и здоровых проводился с использованием набора Bioplex, позволяющего определять 48 аналитов одновременно. 
Результаты исследования: Заболевание рожа встречалось чаще у женщин - 49 (68,9%) по сравнения с мужчинами (31,1%). Эритематозная форма диагностирована у 33 (46,5%) больных, эритематозно-буллезная – у 38  (53,5%). По кратности выделяли первичную рожу - у 38  (53,5%) пациентов и рецидивирующую – у 33 (46,5%). Частота встречаемости генотипа GG SOD1 G7958A отличалась между больными и здоровыми лицами (p<0,0001). Склонность к развитию заболевания при наличии аллели G7958 SOD1 (OR=6,09 95%CI = 2,95-12,54 р <0,001) была выше, чем у пациентов имеющих аллель A (OR=0,16 95%CI = 0,08-0,34 р <0,001). Частота встречаемости генотипа SOD2 Ala16Val отличалась между больными и здоровыми лицами (p=0,007). Достоверная связь между развитием рожи и генотипом SOD2 Ala16Val была выявлена только у лиц женского пола (р = 0,010). Частота встречаемости генотипов SOD2 (C60T) и CAT (C-262T) не отличалась между группой больных и здоровых лиц. Выраженность локального инфекционного процесса была связана с генотипом SOD2 (C60T): аллель Т при буллезной форме встречалась в 2 раза чаще, чем при эритематозной (р<0,05). Кроме того, была обнаружена взаимосвязь между генотипом SOD2 Ala16Val и тяжестью заболевания: аллель Ala чаще встречалась при тяжелом течении (p<0,05). Сывороточный уровень цитокинов TNFα (р=0,039) и IL2 (р=0,049) существенно отличался между группами больных и здоровых лиц. Корреляционный анализ выявил взаимосвязь между уровнем CCL11 в сыворотке больных и степенью интоксикации (р=0,024) а так же с наличием лихоратки (р=0,037) у больного. Была также установлена статистически значимая взаимосвязь уровней IL7 (p=0,05) и IL8 (р=0,05) с наличием признаков интоксикации. Кроме того, установлено что уровень SDF-1α коррелировал с тяжестью заболевания (p=0,013).

Заключение Анализ распределения полиморфизмов в генах кодирующих ферменты АОС в группе больных рожей и здоровых лиц позволил установить связь между ОНП SOD1g7958a и SOD2 T5482C (Ala16Val) и склонностью к развитию рожи. Кроме того, была выявлена связь между полиморфизмом гена SOD2 (C60T) и характером местного процесса а также ОНП SOD2 Ala16Val с тяжестью заболевания. Установлена корреляционная взаимосвязь между цитокинами TNFα и IL2 и со склонность к развитию рожи; CCL11 -  с уровень интоксикации и лихорадки; IL7 и IL8 - с уровнем интоксикация; SDF-1α - с тяжестью заболевания.
