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HLAVNÍ TÉMA
Genetika extrapyramídových ochorení – orientácia v súčasných možnostiach a trendoch diagnostiky pre klinického neurológa  

pri niektorých fenotypoch môže aj pri zdan-

livo sporadickom ochorení ísť u veľkej časti 

pacientov o genetické ochorenie – dobrým 

príkladom sú už spomínané expanzie v gé-

noch FGF14 alebo RFC1 (CANVAS) u pacientov 

s late-onset ataxiou. Vzdelávanie sa v tejto 

oblasti alebo referovanie pacientov do špeci-

alizovaných centier je preto rozhodujúce pre 

včasné odhalenie ochorenia. V neposlednom 

rade je potrebné podotknúť, že v diferenci-

álnej diagnostike je nevyhnutné prednost-

ne myslieť najmä na vylúčenie liečiteľných 

ochorení, napr. dopa-responzívnej dystónie, 

Wilsonovej choroby, Niemannovej-Pickovej 

choroby typu C a pod.

Nové trendy v genetickej diagnostike 

hyperkinetických ochorení sa zameriavajú 

najmä na sofistikovanejšie analytické spra-

covanie štandardných short-readových WES 

a WGS sekvenovaní, napr. skríning repea-

tových expanzií, ktoré je možné najmä pri 

WGS zachytiť s pomerne vysokou presnosťou 

(Ibanez, 2022). Druhým výrazným pokrokom, 

ktorý sa nateraz využíva skôr vo výskume, ale 

očakávame jeho transfer aj do bežnej klinic-

kej praxe v priebehu najbližších rokov, je lon-

g-read sekvenovanie vrátane sekvenovania 

jednotlivých diagnosticky komplikovaných 

génov, ale aj long-read WGS, ktoré je citlivej-

šie najmä pri diagnostike repeatových expan-

zií a ďalších typov mutácií, ktoré je technicky 

ťažšie zachytiť klasickým short-read WGS. 

V poslednom rade prichádza diagnostický 

posun aj s využitím dodatočných multiomics 

analýz (epigenóm, transkriptóm, proteóm), 

ktoré dokážu funkčne overiť patogenicitu 

genetických variantov nejasného významu, 

príkladom je analýza epigenetického/mety-

lačného vzorca u nositeľov mutácie KMT2B 

s dystóniou (Mirza-Schreiber, 2022). Tieto 

sofistikované prístupy zvyšujú pravdepo-

dobnosť genetickej diagnostiky pacientov 

a dávajú do budúcnosti prísľub efektívnej-

šieho personalizovaného prístupu k ich ma-

nažmentu.
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