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ÖSSZEFOGLALÁS

Genetikai és genomikai hátterét tekintve a pikkelysömör az 
egyik legfeltérképezettebb bőrbetegség, ezért jól példázza, 
hogy ezekkel a típusú vizsgálatokkal milyen mély ismere-
teket szerezhetünk a multifaktoriális bőrgyógyászati kór-
képek pathogeneziséről. A betegség genetikai hátterének 
felderítése a 70-es években kezdődött, a 90-es években a 
klasszikus kapcsoltsági vizsgálatok, majd a 2000-es évek-
től teljes genom asszociációs vizsgálatok (GWAS) történ-
tek, melyekkel együtt a pikkelysömör genetikai hátterének 
mintegy harmadát sikerült feltérképezni. A hiányzó örökle-
tesség hátterében epigenetikai mechanizmusok állhatnak. 
Mára már bizonyosnak tekinthetjük, hogy a pikkelysömör 
esetében genetikai, epigenetikai és környezeti tényezők 
kölcsönhatása felelős a betegség kialakulásáért. 
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SUMMARY

Regarding its genetic and genomic background, psoriasis 
is one of the most widely dicovered skin disease, there-
fore it represents the best example to profoundly under-
stand the pathogenesis of multifactorial skin diseases. 
The exploration of the genetic background of the disease 
began in the 1970s, the classical linkage studies were 
performed in the 90s, and the genome wide association 
studies (GWAS) studies were launched in the early 2000s, 
elucidating about one third of the genetic background of 
the disease. Over the past decade intensive research on 
underlying missing heritability of the disease has revealed 
epigenetic mechanisms. It is now certain that interaction 
of genetic, epigenetic and environmental factors is respon-
sible for the development of the disease.
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sömör, mint példa betegség szerepel a multifaktoriális bőr-
betegségek genetikai hátterének felderítése kapcsán. 

Ebben a cikkben csak a plakkos pikkelysömör genetikája 
kerül bemutatásra, a psoriasis pustulosa és az inverz pikkely-
sömör genetikája más, ezekről ebben a cikkben nem lesz szó.

Az első genetikai vizsgálatok 
pikkelysömörben

Pikkelysömörben az első genetikai vizsgálatok a 70-es 
években zajlottak. A Farber és munkatársai által 1974-ben 
végzett vizsgálatok alapján a pikkelysömör jóval gyako-
ribb a betegek elsőfokú és másodfokú rokonai között, mint 
a populációs átlag alapján várható lenne (4). A kutatóknak 
mendeli öröklődés menetet még a multigenerációs, sok 
érintett családtagot tartalmazó pikkelysömörös családok-
ban sem sikerült azonosítaniuk (4). 

A tünetek egypetéjű ikrekben 65-70%-os, kétpetéjű ik-
rekben 20% körüli egyezéssel jelentkeznek (5). Az egy-
petéjű ikrekben a konkordancia mintegy háromszorosa a 
kétpetéjű ikrekhez képest. Azonban az a tény, hogy a kon-
kordancia monozigóta ikrekben sem éri el a 100%-ot, a 
betegség multifaktoriális hátterére és a környezeti ténye-
zők – méhen belüli hatások (az epigenetikai tényezőkön 

SELENBP1: szelén kötő fehérje 1
SOCS: citokin szignálizációs supresszor
SNP: polimorfizmus
STAT3: szignál transzducer és transzkripciós aktivátor 3
S100A9: S100 kalcium kötő fehérje A9

A humán betegségek genetikai hátterét tekintve elkü-
löníthetünk monogénes betegségeket és multifaktoriális 
vagy más néven komplex betegségeket (1, 2). A komplex 
betegségek általában gyakori betegségek, családi halmo-
zódás figyelhető meg, de nem mutatható ki mendeli örök-
lődés, általában posztreprodukciós korban gyakoribbak, 
gazdasági jelentőségük óriási, gyakran tapasztalható ko-
morbiditás, genetikai, környezeti és életmódbeli faktorok 
is hozzájárulnak a betegség kialakulásához (2). 

A multifaktoriális bőrgyógyászati betegségek között a 
pikkelysömör az egyik leggyakoribb betegség, több, mint 
100 millió embert érint világszerte. Krónikus, fellángolá-
sokkal tarkított, változatos klinikai kép jellemzi. Klasszikus 
esetben a tünetek erythema, infiltráció és hámlás kombi-
nációjából állnak össze (3). Összességében elmondhatjuk, 
hogy a pikkelysömör betegségben folytak és folynak jelen-
leg is a legátfogóbb, legtöbb eredményt hozó genetikai és 
genomikai vizsgálatok, ezért a következőkben a pikkely-

PSORS 
régió

Kromoszómális 
pozíció Kandidáns gének

PSORS1 6p21.33 HLA-C

PSORS2 17q25.3 CARD14

PSORS3 4q NFKB1, CFI, KIAA1109, IL2, IL21, IL21-AS1, BBS12

PSORS4 1q21 HFE2, FLG, LCE3C, LCE3B, LCE3A, LCE3E, LCE2C, LCE1C, LCE1A, SMCP, 
IVL, SPRR2C, SPRR2G, LELP1, PRR9, LOR, PGLYRP3, PGLYRP4, S100A9

PSORS5 3q21 SLC12A8

PSORS6 19p13 BSG, SMARCA4, OR7A10

PSORS7 1p
TNFRSF9, TNFRSF1B, KAZN, IGSF21, PAX7, CAPZB, IFNLR1, RUNX3, AZIN2, 
CSMD2, OMA1, IL23R, GNG12-AS1, LRRC7, AK5, SPATA1, DDAH1, GBP6, 
KIAA1107, CEPT1, DENND2D, PTPN22

PSORS8 16q CYLD, NOD2, FTO, CDH8, SMPD3, CDH3, IL34, MLKL, CMIP, CDH13, 
SLC38A8, MBTPS1, WFDC1, KIAA0513

PSORS9 4q31-q34 RNF150, DCHS2, MSMO1, SPATA4

PSORS10 18p11.23

PSORS11 5q31.1-q33.1 RAD50, IL13, IL4, STK32A, TNIP1

PSORS12 20q13 SPATA2, RNF114, CYP24A1

PSORS13 6q21 TRAF3IP2

PSORS14 2q14.1 IL36RN

PSORS15 2q36.1 AP1S3

1. táblázat 
A klasszikus kapcsoltsági vizsgálatok által azonosított PSORS régiók bemutatása. 

A táblázat adaptálva Nedoszytko és munkatársaitól (6)



BVSZ2022 98.2. 73–78

75

a származéka. Az LL-37 komplexet képez extracelluláris 
nukleinsavakkal és a dendritikus sejteket aktiválja. A dend-
ritikus sejtek IL-23-at termelnek és stimulálják a Th17 T 
sejteket, amelyek IL-17A-t termelnek. Az LL-37 képes 
kötődni a HLA-Cw6-tal, amely azt prezentálja CD4+ és 
CD8+ T sejtek számára, T sejt proliferációt és IL-17, illet-
ve IL-22 termelődést indukálva (8, 9). Az LL-37 mellett to-
vábbi autoantigén az ADAMTSL5, az ADAMTS metallop-
roteáz család egyik tagja, melyet a melanociták termelnek 
és az extracelluláris mátrix szabályozásában játszik szere-
pet. Az ADAMTSL5-öt a melanociták prezentálják CD8+ 
T sejtek számára, ami indukákja a IL-17A  termelődését 
(8,9). Az ADAMTSL5 szintén képes kapcsolódni a HLA-
Cw6-hoz, ami CD8+ T sejtek számára prezentálja azt, majd 
IL-17 és INF-γ termelődést indukál (1. ábra) (8, 9). 

A PSORS2 régiót két különböző etnikai hátterű – kau-
kázusi és ázsiai – többgenerációs, számos pikkelysömörben 
szenvedő családtagot tartalmazó családok kapcsoltsági vizs-
gálatai révén azonosították (7, 10). Ez a régió tartalmazza a 
CARD fehérjéket kódoló géneket, amelyek az NF-ĸB jel-
átviteli útvonal részei (10). A GWAS vizsgálatok a CARD14 
génben azonosítottak kis hatású gyakori polimorfizmusokat 
és nagy hatású ritka mutációkat is, melyeket arthritis pso-
riatica és familiáris pityriasis rubra pilaris kialakulásával 
hoztak összefüggésbe (10). Az NF-ĸB komplex a legtöbb 
sejtben egy a citoplazmában lévő inaktív IKB-kapcsolt 
komplex, ha a sejthez az NF-ĸB jelátviteli útvonalat aktivá-
ló extracelluláris jel érkezik, akkor az NF-ĸB belép a sejt-
magba és számos gén átíródását fokozza. Az útvonal aktivá-
lódásának szabályozásában fontos lépés a CARD fehérjék 
aktiválódása, amelyek a BLC10-zel és a MALT1-el lépnek 
interakcióba és aktiválják a NEMO-t, az IKK érzékelő al-
egységét. A NEMO továbbítja az aktivációs szignált az IKK 
komplex katalitikus alegységei felé (IKKα és IKKβ), mely-
nek következtében az NF-ĸB jelátviteli útvonal aktiválódá-
sa jön létre (2. ábra). A CARD14 funkció nyeréses mutációi 
az NF-ĸB jelátviteli útvonal fokozott aktiválódása révén já-
rulnak hozzá a pikkelysömör kialakulásához (7, 10).

A PSORS4 régiót a PSORS2-hez hasonlóan szintén két 
független munkacsoport kapcsoltsági vizsgálatai azonosí-

keresztül egész életre kihatnak), étkezés, stressz, dohány-
zás, fertőzések, életmód, nevelés, éghajlat… stb. – patho-
genetikai jelentőségére utal (5).

Klasszikus kapcsoltsági vizsgálatok 
pikkelysömörben

A  pikkelysömörben a genetikai vizsgálatok a 90-es 
évektől az ún. klasszikus kapcsoltsági vizsgálatokkal vagy 
más néven teljes genom szűréssel történtek hajlamosító 
kromoszóma régiók azonosítása céljából. A klasszikus kap-
csoltsági vizsgálatokban általában az érintett családokban a 
genom teljes területén nagyjából egyenletesen elosztva va-
riábilis mikroszatellita markereket határoztak meg. Ezt kö-
vetően megvizsgálták, hogy a pikkelysömörös betegekben 
milyen genomterületeken tér el a markerek eloszlása a várt-
tól (6). A markerekhez valószínűségi értékeket rendeltek, 
ami azt mutatta meg, hogy a vizsgált marker milyen esél�-
lyel asszociál a betegséggel (6). Az így azonosított 15 kro-
moszóma régiót „pikkelysömörre hajlamosító régiók” azaz 
PSORS régióknak nevezték el (1. táblázat) (6). A PSORS 
régiók tehát olyan kromoszóma régiókat jelölnek, amelyek 
a pikkelysömör betegségre való hajlam kialakulásához 
hozzájáruló genetikai variánsokat tartalmaznak. 

A PSORS régiók közül a PSORS1 és a pikkelysömör 
közötti összefüggést valamennyi kapcsoltsági vizsgá-
lattal kimutatták, amiből arra következtettek, hogy ez a 
kromoszóma régió hordozza a pikkelysömör kialakulá-
sa szempontjából a legjelentősebb genetikai faktort (6). 
A PSORS1 régió vizsgálata kapcsán Nair és munkatársai 
azonosították 2006-ban a humán leukocyta antigén (HLA) 
Cw6 allélt, amiről igazolták, hogy a pikkelysömör kiala-
kulása szempontjából a legfontosabb variáns a PSORS1 
régióban (7). Az európai populációkban végzett vizsgála-
tok alapján a pikkelysömörös betegek 55-80% hordozza 
a HLA-Cw6 allélt, míg a pikkelysömörben nem érintett 
populációkban az allél gyakorisága nem haladja meg a 
20%-ot, ezzel 9-23-szeresére növeli a pikkelysömör ki-
alakulásának kockázatát. A  HLA-Cw6 allél hordozása a 
betegség korai formájával és súlyosabb lefolyásával mu-
tat összefüggést. A HLA-Cw6 allél homozigóta formában 
történő hordozása 2,5-szeres kockázatnövekedést jelent a 
heterozigóta hordozókhoz képest a pikkelysömör kialaku-
lására (7). A HLA-Cw6 allélt hordozók között gyakoribb 
a pikkelysömör guttált formája, és a betegség kialakulását 
gyakran előzi meg felsőlégúti Streptococcus infekció (7).

Az antigénprezentáló sejtek feldolgozzák a szervezet 
számára idegen antigéneket és kisebb darabjaikat felületü-
kön a fő hisztokompatibilitási komplexszel kapcsolva pre-
zentálják. Az így prezentált antigént a T-limfociták recep-
toraikkal felismerik és elindítják ellene az immunválaszt. 
A HLA-C gén a fő hisztokompatibilitási komplex egyik fe-
hérjéjét kódolja, ami antigének kisebb darabjait prezentálja 
CD8+ T sejtek számára. A HLA-Cw6 allél a pikkelysömör 
kialakulásához feltételezhetően a pikkelysömört indukáló 
autoantigének prezentálása révén járul hozzá (8,9). Ilyen 
feltételezett autoantigén az LL-37, ami egy a keratinociták 
által termelt antimikrobiális fehérjének, a kathelicidinnek 

1. ábra 
A pikkelysömört indukáló autoantigének prezentálása. 

A kép adaptálva Krueger és munkatársaitól (9)
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érték ennél az értéknél kisebb. Ennek teljesülésekor kije-
lenthetjük, hogy az SNP genomszintű asszociációt mutatott. 
Ez pl. 1 millió SNP esetén 5x10-8. Pikkelysömörben az első 
GWAS vizsgálatot Nair és munkatársai végezték 2009-ben. 
Több, mint 400000 SNP-t vizsgáltak 1409 pikkelysömörös 
betegben és 1436 egészséges egyénben, majd az eredmé-
nyek alapján kiválasztott 21 SNP-t vizsgálták további 5048 
pikkelysömörös betegben és 5041 egészséges egyénben 
(14). Vizsgálataikkal összesen 7 SNP-t azonosítottak, ame-
lyek genom szintű asszociációt mutattak, ezek részben meg-
egyeztek a kapcsoltsági vizsgálatok eredményeivel, továb-
bá új hajlamosító tényezőket is azonosítottak. Legerősebb 
összefüggést a PSORS1 régióban azonosított HLA-C gén 
SNP-jével találták (14). Ez az eredmény megerősítette a 
HLA-Cw6 allél pathogenetikai szerepét a betegségben.

A pikkelysömörben végzett további GWAS vizsgálatok 
összesen mintegy 50, a pikkelysömör kialakulására hajla-
mosító SNP-t azonosítottak, melyek genom szintű asszo-
ciációt mutattak (15). A GWAS vizsgálat nehézsége, hogy 
egy-egy genetikai faktor hajlamosító szerepét csak önma-
gukban értékelik, anélkül, hogy számos genetikai faktor 
együttes hatásáról tudnának érdemben nyilatkozni. Ennek a 
feloldására többféle bioinformatikai szoftver, illetve mód-
szer létezik, mint a PLINK szoftver, a MEAGA (minimum 
distance-based enrichment analysis for genetic associa-
tions) és a HaploReg, amelyek az adott genetikai faktorok-
hoz képesek az ismert biológiai funkcióikat is kapcsolni 
és több faktort és funkcióikat együttesen értékelni (15). 
Amikor a pikkelysömörös GWAS eredményekkel ezeket 
a funkcionális kapcsolásokat és kombinált kiértékeléseket 
elvégezték, akkor a kapott genomszintű asszociációt mu-
tató genetikai faktorok alapján a biológiai funkcióikat fel-
használva egy hálózatot tudtak felrajzolni, ahol az azonos 
jelátviteli útvonal vagy az azonos biológiai folyamat sza-
bályozásában részt vevő faktorokat egy csoportba, egy cso-
mópontba helyezték el (15). Az eredmények arra utalnak, 
hogy pikkelysömörben az egyik legnagyobb csomópont az 
NF-KB jelátviteli útvonal elemeit tömöríti (15). 

Mindezek alapján elmondhatjuk, hogy a pikkelysömör-
ben a 70-es évek óta zajló genetikai vizsgálatok számos 
hajlamosító faktort feltártak és a betegség pathomechaniz-
musának megértésében is sokat segítettek, ugyanakkor a 
GWAS eredményekkel együtt is a pikkelysömör genetikai 
hátterének mindössze harmada került felderítésre, ez az 
ún. hiányzó örökletesség (16, 17, 18). Egyre nyilvánva-
lóbb, hogy a hiányzó örökletes faktorok feltárásában nem 
elsősorban a DNS szekvencia variációit vizsgáló mód-
szerek további fejlesztése a kulcs, hanem koncepcionális 
kérdés (16, 17, 18). A  pikkelysömör esetében a hiányzó 
örökletességre részben választ adhat az epigenetikai sza-
bályozás eltéréseinek vizsgálata (19). 

Epigenetikai mechanizmusok feltárása 
pikkelysömörben

Epigenetikai szabályozás olyan hatások összessége, 
amelyek a DNS nukleotid sorrendjét nem változtatják, vi-
szont a gén kifejeződésre ható változásokat idéznek elő. 

tották pikkelysömörben (11, 12). A PSORS4 régió az epi-
dermális differenciációs komplex régiójával mutat átfedést 
(11, 12). A  régióban elhelyezkedő gének közül de Cid és 
munkatársai 2009-ben a „cornified envelope” (CE) kiala-
kításában részt vevő fehérjéket kódoló LCE3C és LCE3B 
gének csökkent kópiaszámát detektálták pikkelysömörben 
(11, 12). A CE egy sejtfalhoz hasonló ellenálló burok a sza-
ruréteg keratinocitáinak sejtmembránja körül. Ez a burok 
lipid/fehérje polimerből áll, amelyekben az összetevőket 
transzglutaminázok keresztkötik. Az így kialakult struktúra, 
akárcsak az intercelluláris lipidek, képes a vízvesztés meg-
akadályozására. Továbbá az LCE3D fokozott expresszióját 
szintén detektálták pikkelysömörben (11, 12). Az LCE3C és 
LCE3B gének csökkent kópiaszáma vagy az LCE3D foko-
zott expressziója csökkent bőr barrier funkciót eredményez 
(13). Ennek köszönhetően az exogén anyagok könnyebben 
penetrálnak és az immunrendszert aktiválva hozzájárulnak a 
pikkelysömör kialakulásához (13). Ez az eltérés különösen 
gyakori a HLA-Cw6 allél hordozói között (13). 

GWAS vizsgálatok pikkelysömörben

A 2000-es évek fejlesztései során kiderült, hogy a po-
limorfizmusok (SNP) kimutatása automatizálható, és óriási 
mennyiségben lehet őket egyszerre meghatározni, így ekkor 
előtérbe kerültek az ún. GWAS vizsgálatok. A GWAS-vizs-
gálatok általában úgy történnek, hogy beteg, illetve kontroll 
populációt genotipizálják, mely során több 100 ezer SNP-t 
határoznak meg, majd megkeresik, hogy melyik SNP gya-
korisága különbözött a két populáció között. A  „GWAS 
Katalógus” online elérhető adatbázis, amelybe olyan vizs-
gálatoknak az eredményei kerülhetnek fel, amelyekben mi-
nimum 100 ezer SNP-t vizsgáltak. A  GWAS-eredmények 
értékelése különösen nagy kihívás elé állította a bioinfor-
matikusokat. A fals pozitív összefüggés elkerülésére a leg-
többször használt módszer a Bonferroni-korrekció, amikor 
a 0,05-ös p-értéket osztjuk a vizsgált SNP-k számával, és 
akkor mondjuk, hogy egy SNP asszociál, ha a rá kapott p-

2. ábra 
A CARD14 funkció nyeréses mutációi az NF-ĸB 

jelátviteli útvonal fokozott aktiválódása révén járulnak 
hozzá a pikkelysömör kialakulásához. 

A kép adaptálva Gilmore és munkatársaitól (35)
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expresszióját anélkül, hogy az adott gén szekvenciáját 
megváltoztatnák. A stressz-indukálta pikkelysömör asszo-
ciált RNS (PRINS) magas szinten fejeződik ki a pikkely-
sömörös tünetmentes bőrben (24, 25, 26, 27). A PRINS a 
pikkelysömör kialakulásához feltehetően a G1P3 kifeje-
ződésének szabályozása révén járul hozzá, ami anti-apop-
totikus hatással rendelkezik a keratinocitákban és magas 
szinten fejeződik ki a pikkelysömörös tünetes bőrben (28, 
29, 30). 

Az ENCODE projekt 8800 kis RNS-t is azonosított, 
ezek közé tartoznak a mikro RNS-ek (miR-ek), melyek-
ről kiderült, hogy a gének > 60%-ának a szabályozásá-
ban játszanak szerepet: egy miR akár több száz géné-
ben is, lehetővé téve egy igen bonyolult, összehangolt 
szabályozást (31, 32, 33). A miR-ek 22-25 bp hosszúak. 
A pikkelysömörös bőrben több, mint 250 miR kóros kife-
jeződését detektálták mindeddig (31, 32, 33). A kóros ki-
fejeződést mutató miR-ek többsége fokozott kifejeződést 
mutat és csak egy kis hányad mutat csökkent expressziót 
a pikkelysömörös bőrben. A miR-203 egy bőrspecifikus 
miRNS, amely kizárólag pikkelysömör keratinocitákban 
mutat fokozott expressziót, és részt vesz az angiogene-
zisben, valamint a keratinociták differenciálódásban. 
A miR-203 interakciós partnerei a SOCS-3, SOCS-6, p63, 
TNF-α, IL-8 és IL-24 mRNS-ek. Fontos kiemelni, hogy 
a SOCS3 a STAT3 útvonal negatív szabályozója. A miR-
203 fokozott kifejeződése csökkent SOCS3 kifejeződést 
eredményez a pikkelysömörös bőrben, ami tartós STAT3 
jelátviteli útvonal aktiválódást eredményez, gátolva az 
apotózist, fokozva a sejtek proliferációját és az angioge-
nezist (31, 32, 33). 

A  pathogenetikai tényezők megismerése, amellett, 
hogy mélységi ismereteket szerezhetünk a betegség kiala-
kulásának hátteréről, terápiás célpontok azonosításához is 
vezetnek. Jó példák erre a klinikumban már elterjedten al-
kalmazott IL-23 ellenes biológiai terápia, valamint a spe-
cifikus útvonal gátló kismolekula, apremilast.

Összefoglalás

Ma már több, mint 50 genetikai hajlamosító tényező 
ismert, melyek hozzájárulnak a pikkelysömör kialakulá-
sához. A  legerősebb asszociációt különböző populációk 
vizsgálata kapcsán továbbra is a HLA-Cw6 allél mutatja. 
A  pikkelysömör kialakulására hajlamosító SNP-k nagy 
része olyan kódoló gének közelében helyezkednek el, 
melyek fehérjéi az adaptív immunitásban, a veleszületett 
immunitásban és a bőrbarrier funkciójának kialakításában 
vesznek részt. Az elmúlt néhány évben lezajlott vizsgála-
tok alátámasztották az epigenetikai faktorok, mint a hisz-
ton módosítás, gének promóter régiójának metilációja, 
hosszú, nem kódoló és mikro-RNS-ek szerepét a pikkely-
sömör kialakulásában. Mára már bizonyosnak tekinthet-
jük, hogy a komplex betegségek hátterében a genetikai, 
epigenetikai és környezeti tényezők kölcsönhatása áll és 
felelős a betegség kialakulásáért (34). 

A pikkelysömörben detektált epigenetikai mechanizmusok 
közül a hiszton módosításokra, DNS metilációra és a nem 
kódoló RNS-ek révén megvalósuló szabályozásra fogunk 
példákat mutatni a következőkben. 

A nukleoszomális hisztonok N-terminális farka kinyú-
lik a nukleoszómából, s ez az a terület, ahol a hiszton-mó-
dosulások bekövetkeznek. A  hisztonmódosulások fő cél-
pontjai elsősorban a H3 és H4 hiszton N-terminális részein 
lévő megfelelő pozíciójú lizin aminosavai, amelyek me-
tilálódhatnak, acetilálódhatnak, foszforilálódhatnak, ubi-
quitinilálódhatnak… stb. Ez a mintázat az ún. hisztonkód, 
amely alapvetően kihat az érintett terület expressziójára. 
Zhang és munkatársai 2011-ben elsőként mutattak ki kóros 
hiszton módosítást pikkelysömörös betegekben. A hiszton 
4 (H4) globális hipoacetilációja volt megfigyelhető a bete-
gek perifériás véréből izolált mononukleáris sejtekben az 
egészséges egyénekhez képest 30 pikkelysömörös és 20 
egészséges egyén vizsgálata során (19). A hiszton 4 (H4) 
acetilációjának mértéke és a betegség aktivitása között ne-
gatív korrelációt mutattak ki (19). 

A  DNS molekula epigenetikus módosulása a citozin 
metilációját jelenti, amikor is 5-metil-citozin (5MeC) jön 
létre (20, 21, 22, 23). Ebben az esetben a metilálódó ci-
tozinok majdnem kizárólag az ún. CpG-dinukleotidokban 
találhatók. CpG-dinukleotidokat elsősorban a gének pro-
moter régiójában találhatunk. Chandra és munkatársai 
2018-ban teljes genom DNS metilációs vizsgálatot végez-
tek pikkelysömörös bőrben. Az eltérően metilált gének át-
fedést mutattak a PSORS régiókkal, a PSORS2, PSORS4, 
PSORS6 és PSORS7 régiókban találtak kóros metilá-
ciót (20, 21, 22, 23). Az S100A9, SELENBP1, PTPN22 
és DENND1C gének esetében inverz korrelációt találtak 
a génexpresszió és a metiláltság között. Ezeknél a gének-
nél a promoter régiók metiláltságát figyelték meg (20, 21, 
22, 23). A SELENBP1 gén a PSORS4 lókuszban helyezke-
dik el, korábban ezt a gént még nem hozták összefüggésbe 
pikkelysömörrel, habár Naziroglu és munkatársai 2012-
ben csökkent szelén szintet detektáltak pikkelysömörös 
betegekben (20, 21, 22, 23). A DENND1C gén a PSORS6 
régióban helyezkedik el, korábban ezt a gént még szintén 
nem hozták összefüggésbe pikkelysömörrel (20, 21, 22, 
23). A PTPN22 gén a PSORS7 lókuszban található, Smith 
és munkatársai 2008-ben a PTPN22 gén polimorfizmusait 
már összefüggésbe hozták a betegséggel. Az S100A9 az 
epidermális differenciációs komplex génje közé tartozik a 
PSORS4 lókuszban van, Benoit és munkatársai 2006-ban 
fokozott expresszióját detektálták pikkelysömörben, va-
lamint Chandra és munkatársainak eredményei további 
igazolását adták annak, hogy az S100A9 szerepet játszik a 
pikkelysömör pathogenezisében (20, 21, 22, 23). 

Ma már a genom egy jelentős részéről tudjuk, hogy 
szabályozó szerepű, kicsi vagy hosszabb láncú RNS-eket 
határoz meg. Az ENCODE projekt 9600 hosszú, nem-kó-
doló RNS-t azonosított, amelyek mind legalább 200 bp 
hosszúak. Ezek az RNS-ek RNS-RNS, RNS-DNS, RNS-
fehérje kölcsönhatások révén módosíthatják más gének 
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