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Ein |eitung Sogenannte polygenetische Risikoscores (PRS), die aus Daten genomweiter Assoziationsstudien (GWAS)
berechnet werden, ermoglichen es, die kumulative genetische Belastung eines Individuums zu
quantifizieren. Sie sagen das individuelle Risiko fir multifaktorielle Krankheiten zunehmend prazise voraus und werden zur
Untersuchung von Symptomdimensionen und Komorbiditaten eingesetzt. Bisher erklart der PRS erst 5,5 % der Varianz der ADHS. Ziel
der laufenden Studie ist die Charakterisierung genetisch definierter ADHS-Subgruppen.

In welchen phanotypischen Merk- 8 Es zeigten sich signifikante Unterschiede

FrageSte”ung malen unterscheiden sich ADHS- Ergebmsse hinsichtlich der Symptomatik einer

Patient*innen mit hohem versus niedrigem polygenem Risiko? |l Stérung des Sozialverhaltens im Fremdurteil (t(44) = 2,49, p =,017,
d=0,73).

Keine signifikanten Unterschiede zeigten sich in der ADHS-

Kernsymptomatik (t(43) = 0,07, p = .946, d = 0,02) sowie in den

Methoden Stichprobe: Patient*innen mit klinischen Interviews und im Selbsturteil.

ADHS zwischen 5 und 17 Jahren.
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Tendenzielle Unterschiede (Trends) ergaben sich im Fremdurteil
bei rickziglich-depressiven Symptomen (t(44) = 1,71, p = .094,
d = 0,50) sowie bei regelverletzenden Verhaltensweisen
(t(44) =1,73, p=.090, d =0,51).
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Zweiter Studienteil

Datenerhebung und -auswertung: Vergleich der Extrem-
gruppen hinsichtlich sozialer Risikofaktoren, Intelligenz,
neuropsychologischer Funktion und Psychopathologie (deep
phenotyping). Von den geplanten 68 Patient*innen konnten
Daten von 46 Patient*innen erhoben werden (Ricklauf:
67,6%, N = 23 je Gruppe). Keine signifikanten Unterschiede dngstlich depressives...
zwischen den Gruppen hinsichtlich Alter (M = 14,28 Jahre) ruckziglich depressives...
und Geschlecht. Signifikant niedrigere Schulbildung der Eltern kérperliche Beschwerden
in der Gruppe mit hohem PRS. soziale Prableme

Denkprobleme/repetitives...

Gruppenvergleiche mittels zweiseitiger t-Tests Aufmerksamkeitsprobleme

flr unabhéangige Stichproben.
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M unteres Dezil Mittelwert oberes Dezil Mittelwert

Diskussion Ein hohes polygenetisches Risiko (PRS) fiir ADHS scheint vor allem mit starkeren Auffalligkeiten im Sozial-
verhalten assoziiert zu sein, wahrend es bei der ADHS-Kernsymptomatik keine Gruppenunterschiede gab.
Die Trends zu vermehrtem sozialen Riickzug und regelverletzendem Verhalten in der Hochrisikogruppe unterstreichen eine erhéhte
psychopathologische Belastung. Diese Befunde liefern erste Hinweise auf den potenziellen Nutzen genetischer Profile, um zukiinftig
ADHS-Patient*innen mit einem erhohten Risiko fiir komorbide Sozialverhaltensstérungen bereits friihzeitig im diagnostischen Prozess
zu identifizieren.
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