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Uvod: Neuromuskuldrni onemocnéni (NMD) jsou klinicky a geneticky heterogenni skupinou
onemocnéni, kdy patogenni sekvenéni varianty v jednom genu jsou spojeny s rlznymi fenotypovymi
projevy a naopak velmi podobny fenotypovy projev je zptsoben patogennimi sekvenénimi variantami
v rdznych genech. Jejich dédi¢nost mlzZe byt autozomalné dominantni, recesivni, nebo X-vazana a
patogennivarianty v jednotlivych genech mohou byt rizného typu (bodové, rozsahlé delece/duplikace,
expanze mikrosatelitnich repetitivnich sekvenci, delece makrosatelitnich repetitivnich sekvenci).

Cile: Molekularné geneticka diagnostika NMD je vzhledem k mnoZstvi asociovanych genl pomérné
komplikovany proces a v jejim pribéhu je tfeba aplikovat rizné metodické pfistupy.

Metodika: Hlavnim metodickym pfistupem je sekvenovani nové generace (NGS). V pfipadé analyzy
repetitivnich sekvenci pouzivdme repeat-primed PCR a Southern blot s hybridizaci.

Vysledky: V nasem souboru pacientll s NMD jsme popsali pfipady s neobvyklym typem dédi¢nosti —
autozomalné recesivni typ dédi¢nosti ve dvou generacich, dominantni dédi¢nost u recesivniho genu,
recesivni dédi¢nost u genu s dominantni dédi¢nosti a odliSnym fenotypem. Nezvykly je také ptipad
digenni dédicnosti u facioskapulohumerdlni svalové dystrofie 2, pro jejiz diagnostiku je potfeba
kombinace metod NGS a Southern blotu.

Zavér: Molekularné genetickd diagnostika metodami NGS odhaluje mnozZstvi sekvencnich variant,
které je nutno peclivé interpretovat jak v souvislosti s dalSimi ndlezy pacienta tak v souvislosti se
segregaci detekovanych variant v rodiné a porovnanim klinickych a genetickych nalez( rodinnych
pfislusnikd.
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