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GENETIKA EXTRAPYRAMIDOVYCH OCHORENT — ORIENTACIA

pri niektorych fenotypoch moze aj pri zdan-
livo sporadickom ochoreni ist u velkej casti
pacientov o genetické ochorenie — dobrym
prikladom su uz spominané expanzie v gé-
noch FGF14 alebo RFCT (CANVAS) u pacientov
s late-onset ataxiou. Vzdeldvanie sa v tejto
oblasti alebo referovanie pacientov do $peci-
alizovanych centier je preto rozhodujuce pre
véasné odhalenie ochorenia. V neposlednom
rade je potrebné podotknut, Ze v diferenci-
alnej diagnostike je nevyhnutné prednost-
ne mysliet najma na vylucenie liecitelnych
ochoreni, napr. dopa-responzivnej dysténie,
Wilsonovej choroby, Niemannovej-Pickovej
choroby typu Ca pod.
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