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Úvod: Neuromuskulární onemocnění (NMD) jsou klinicky a geneticky heterogenní skupinou 
onemocnění, kdy patogenní sekvenční varianty v jednom genu jsou spojeny s různými fenotypovými 
projevy a naopak velmi podobný fenotypový projev je způsoben patogenními sekvenčními variantami 
v různých genech. Jejich dědičnost může být autozomálně dominantní, recesivní, nebo X-vázaná a 
patogenní varianty v jednotlivých genech mohou být různého typu (bodové, rozsáhlé delece/duplikace, 
expanze mikrosatelitních repetitivních sekvencí, delece makrosatelitních repetitivních sekvencí). 

Cíle: Molekulárně genetická diagnostika NMD je vzhledem k množství asociovaných genů poměrně 
komplikovaný proces a v jejím průběhu je třeba aplikovat různé metodické přístupy. 

Metodika: Hlavním metodickým přístupem je sekvenování nové generace (NGS). V případě analýzy 
repetitivních sekvencí používáme repeat-primed PCR a Southern blot s hybridizací. 

Výsledky: V našem souboru pacientů s NMD jsme popsali případy s neobvyklým typem dědičnosti – 
autozomálně recesivní typ dědičnosti ve dvou generacích, dominantní dědičnost u recesivního genu, 
recesivní dědičnost u genu s dominantní dědičností a odlišným fenotypem. Nezvyklý je také případ 
digenní dědičnosti u facioskapulohumerální svalové dystrofie 2, pro jejíž diagnostiku je potřeba 
kombinace metod NGS a Southern blotu. 

Závěr: Molekulárně genetická diagnostika metodami NGS odhaluje množství sekvenčních variant, 
které je nutno pečlivě interpretovat jak v souvislosti s dalšími nálezy pacienta tak v souvislosti se 
segregací detekovaných variant v rodině a porovnáním klinických a genetických nálezů rodinných 
příslušníků. 
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