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20 let diagnostiky maligni hypertermie v Ceské a Slovenské republice

Schéma 1. Diagram souboru ceskych probandd hidsenych pro suspektni riziko maligni hypertermie (MH)
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IVCT = in vitro kontrakcni test; MHS = MH suspectible = vnimavy; MHN = MH negativni

vylouci[24]. Jeho hlavni nevyhodou je vyrazné vyssi invazivita. Zatimco
pred rokem 2015 musel byt nalez patogenni diagnostické varianty v ka-
Zdé rodiné spojen s pozitivnim IVCT alespori u jednoho ¢lena rodiny
a teprve poté bylo mozné variantu pouzit k diagnostice pfibuz-
nych [21], po vydani novych doporuceni v roce 2015 se geneticka
diagnostika MH vyrazné posunula do popfedf [22]. Od roku 2015
se diagnostika MH majoritné zahajuje molekuldrné genetickym
vysetfenim a samotnd detekce patogenni diagnostické varianty jiz
staci k oznacenf pacienta za MH pozitivniho, tj. vnimavého k MH
(anglicky MH suspectible, MHS), bez nutnosti konfirmace diagnoézy
pomoci IVCT. V pfipadé, Ze patogenni diagnostickd varianta nenf
detekovana, nelze MH vyloucit pouze na zakladé genetického vy-
Setfenf a pacient musi pro stanoveni kone¢né diagndzy podstoupit
IVCT, ktery MH definitivné vylou¢i nebo potvrdi. MHS pacientdm
je poté vystaven Prlkaz MH pacienta.

IVCT po celou dobu probihd dle jasné metodiky [21, 22] a pro
vykonani testu je nutno ziskat bloc¢ek pfi¢né pruhované svaloviny
o velikosti cca 1,5 X 3 cm ze stehenniho svalu. Genetické diagnosti-

ka MH je v CR dostupné od 2002 a v souladu s pokrokem postupné
prosla nékolika fazemi — pocinaje sekvenacni analyzou 8 exond
genu RYRT s nejvétsim poctem v té dobé znadmych diagnostickych
variant, pozdéji screeningem 33 nejcastéjsich patogennich variant
genu RYRT pomoci metody Multiplex ligation-dependent probe
amplification (MLPA), kdy v pfipadé negativniho vysledku nasle-
dovala pfiméa sekvencni analyza oblasti tzv. ,hot spots” region(
genl RYRT a CACNAIS. Aktudlné rutinné pouzivdme v diagnostice
MH sekvenovani nové generace (NGS) gend na neuromuskular-
nim panelu, pokryvajicim kromé jiného vsechny geny v kauzalni
souvislosti s MH. Vzhledem k pokroku na genetickém poli byly
v roce 2020 viechny IVCT pozitivni rodiny bez patogenni varianty
rescreenovany na vsechny zndmé diagnostické patogenni vari-
anty podle seznamu EMHG (https://www.emhg.org/diagnostic-
-mutations). Popis sekvencnich variant v genu RYRI je zalozen na
kédujici refereneni sekvenci DNA NM_000540. 2.

Pracovisté: Akademické centrum maligni hypertermie Lékarské fa-
kulty Masarykovy univerzity (ACMH MU) se skldda ze ¢tyF akademickych
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