motivov v génoch SAMD12, STARD7, MARCHF®6,
YEATS2, TNRC6A alebo RAPGEF2. Vo vsetkych
Siestich génoch sa expanzie pentaméru TTTTA
vyskytuju v intronovych oblastiach, pricom
patogénne alely maju aj inzerciu TTTCA
(Corbett et al., 2023). Na ich odhalenie su po-
trebné WGS déta (pokryvaju intrény), ako aj
citlivé nastroje schopné odhalit tieto zmeny
repeticii.

U niektorych pacientov moéze byt epile-
psia spésobena variantmi, ktoré su pritom-
né len v urc¢itom Specifickom tkanive a nie
su detegovatelné v periférnej krvi (ktora sa
pri DNA diagnostike bezne pouziva). Takdto
situacia nastdva, ked'k vzniku variantu dojde
pocas embryondlneho vyvoja alebo neskor
v Zivote, pricom v zavislosti od nacasovania
a umiestnenia sa variant nachadza len v urd¢i-
tom 3$pecifickom tkanive. Odhalenie vyskytu
tychto variantov je tiez diagnostickou vyzvou.
Nedostupnost mozgového tkaniva na identifi-
kaciu tychto somatickych variantov je mozné
prekonat analyzou bezbunkovej DNA (cfDNA)
v cerebrospindlnej tekutine (Ye et al., 2021).

Navyse, pri charakterizacii genomického
pozadia epilepsii je nevyhnutné pocitat aj
s inym rozmerom komplexnosti determindcie
fenotypu, napr. s nemendelskymi formami
ochorenia, akymi su oligo-/polygénové ¢i
komplexné formy s vyznamnym zapojenim
environmentalnych faktorov. V tychto pri-
padoch sa WGS analyzy tiez javia ako nevy-
hnutné, pricom je potrebné hodnotit vystupy
inym sposobom, nez je to zauzivané v pripade
monogénovych foriem. Uz spominané GWAS
analyzy a vypocty PRS sa v tomto kontexte
aktudlne intenzivne studuju.

Daldim moznym vysvetlenim faktu, pre¢o
niektori pacienti zostavaju geneticky neobjas-
neni, m6ze byt pritomnost nemendelistickych
epigenetickych pricin pri danej epilepsii. Preto
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