Abstrakt

Studium vzdcnych onemocnéni je vhodnym ptistupem pro nalezeni genetické a molekularni
podstaty lidskych znak( a vyrazné napomohlo k identifikaci gent, objasnéni jejich funkce a
prispélo k charakterizaci funkce metabolickych drah a bunécnych proces. V pribéhu
podminujicich Mendelovska onemocnéni a prispéla k identifikaci fady gen(, presto podstata
mnohych onemocnéni zUstava stale neznamda. Nové metody studia lidského genomu,
zejména technologie DNA Cip(i, masivné paralelni sekvenovani (next generation sequencing)
a metody analyzy takto ziskanych dat, predstavuji zplUsob jak efektivné identifikovat pficinu
geneticky podminénych onemocnéni na zdkladé primého pozorovani mutaci v celém
genomu postizenych jedincl. Tyto metody nahrazuji tradicni zpUlsob identifikace genl
reprezentovany vazebnou analyzou a sekvenovanim kandidatnich gen( a stavajici se
standardnim pfristupem pro objasnéni molekuldrni podstaty onemocnéni. V této praci
popisuji moznosti studia vzacnych genetickych podminénych onemocnéni a vysledky
dosaZzené s vyuzitim téchto postupl - identifikaci gend podminujicich mukopolysacharidézu
typ IIC (TMEM76), izolovany defekt ATP syntazy (TMEM?70), Rotoriv syndrom (SLCO1B3 a
SLCO1B1), autozomalné dominantni ANCL (DNAJC5) a GAPO syndrom (ANTXR1).



