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Innledning/Mal: Studiens formal er & identifisere nye genetiske faktorer assosiert med
smertetilstander. Videre skal man undersoke drsakssammenhenger mellom genvariasjon
relatert til smertetilstander og andre observerte komorbiditeter og potensielle risikofaktorer.
Studien tar utgangspunkt i foreliggende genotypedata fra ca. 70 000 deltakere i
Helseundersokelsen 1 Nord-Treondelag (HUNT) (REKSs ref. 2014/144). Man forventer &
identifisere ca. 12 000 deltakere med kroniske korsrygg eller nakkesmerter, ca. 8000 med
hofte- eller kneleddartrose og ca. 20 000 med rapportert kronisk generalisert smerte. Gendata
onskes koblet mot HUNT-data, Norsk pasientregister, sykehusjournal (EPJ),
Helsegkonomiforvaltningen (HELFO) og

Nasjonalt Register for Leddproteser.

Vi gnsker & se pd sammenhengen mellom smertetilstander (sykdomsgruppene definert

over) og genetisk variasjon 1 HUNT. Vi vil teste for assosiasjon mot vanlige og sjeldne
genvarianter for forekomst av disse lidelsene, gjennom analysemetoder som er beskrevet i
hovedprotokollen. Vi ensker ogsa & delta med oppsummeringsdata i internasjonale samarbeid
og konsortier knyttet til smertetilstander.

Arsakssammenhenger: Vi ensker ogsa 4 undersoke arsak- og virkningsspersmél mellom disse
smertetilstandene og observerte samsykdommer (komorbiditeter) og potensielle
risikofaktorer, slik som livsstil, tobakksbruk, og fysisk aktivitet. Dette gjores ved & undersoke
i hvilken grad genvariasjon for smertetilstander ogsé disponerer for komorbiditetene og vice
versa (toveis mendelisk randomisering og andre analyser av genetisk pleiotropi).

Materiale og metoder: Registerkoblinger

Komiteen godkjenner kobling mellom gendata (REKs ref. 2015/573/REK Midt sist oppdatert
12.04.18 ), HUNT 2, HUNT 3, Norsk pasientregister, HELFO, Nasjonalt Register for
Leddproteser og Dadsarsaksregisteret.

Resultat: Funn fra dette studieprosjekt vil bli publisert i1 fagfellevurdert internasjonalt
tidsskrift.

-52 tidligere ukjente genetiske risk varianter er identifisert 1 en multikohort internasjonale
studie (Boer CG et al.2021)

Tidshorisonten: Prosjektleder skal sende sluttmelding til REK senest 31.12.2025.

Kontakt informasjon: Dersom du har spersmal vedrerende studien kan det sendes e-post til
Kristian Hveem NTNU, kristian.hveem@ntnu.no.
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