Lidské papilomaviry (HPV) jsou malé¢ neobalené¢ DNA viry, které infikuji kozni a slizni¢ni
vrstevnaty epitel. Vysoko-rizikové typy HPV (HR-HPV) dokazi diky svym onkoproteiniim E6
a E7 vyvolat nddorové bujeni. Perzistentni infekce HR-HPV je zodpovédnd za témet 100 %
ptipada karcinomu d€lozniho hrdla u zen, a také za velkou ¢ast dalSich nadorii v anogenitalni
oblasti a oblasti hlavy a krku u zen 1 muzi. Typ HPV16 je nejCastéji detekovanym typem
u vSech HPV-pozitivnich nadori. V ramci typtt HPV jsou rozliSovany intratypické varianty —
linie a sub-linie. Typ HPV16 je rozdélen na cCtyti fylogenetické linie (A, B, C, D) a Sestnact
sub-linii (A1-4, B1-4, C1-4, DI1-4). Fylogenetické varianty HPV16 se 1iSi geografickou
distribuci a rizikem vzniku prekancerdznich stadii délozniho hrdla a invazivniho karcinomu.
Také jednotlivé jednonukleotidové polymorfismy v genomu HPV16 miZou ovlivnit rozvoj a

prabéh onemocnéni.
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