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S metabolickou dysfunkcí asociovaná steatotická choroba jater (MASLD) je nejčastějším 

chronickým onemocněním jater, které postihuje přibližně třetinu populace a představuje tak 

významný globální zdravotní problém. Prevalence tohoto onemocnění roste paralelně s pandemií 

obezity, metabolického syndromu a diabetu mellitu 2. typu. MASLD je charakterizována řadou 

jaterních abnormalit, počínajících benigní akumulací lipidů v játrech (steatózou), která může 

progredovat do závažnějších forem onemocnění, včetně steatohepatitidy, fibrózy, cirhózy a 

hepatocelulárního karcinomu. Vzhledem k významným strukturálním a patofyziologickým změnám 

v játrech způsobených MASLD mohou nastat změny v expresi a aktivitě klíčových jaterních 

detoxikačních enzymů, které se podílejí na antioxidační obraně organismu a metabolismu léčiv. 

V játrech myších in vivo modelů MASLD způsobila strava bohatá na tuky, fruktózu a cholesterol 

(FFC) a/nebo aplikace glutamátu monosodného (MSG) významné zvýšení katalytické aktivity 

superoxiddismutázy, katalázy, glutationperoxidázy, karbonylreduktázy 1 a 

NAD(P)H:chinonoxidoreduktázy 1. Naopak, samotná aplikace MSG vedla k výraznému snížení 

katalytické aktivity glutation-S-transferázy a cytochromu P450 1A1/2 a výraznému zvýšení exprese 

miR-29b-3p, miR-200a-3p a miR-200b-3p v rámci epigenetické regulace. 

Zatímco bioinformatická predikce vazebné komplementarity miR-29b-3p s 3´ nepřekládanou 

oblastí transkriptu glutationperoxidázy 7 byla prokázána v in vitro buněčných modelech, 

předpokládaná regulace tohoto transkriptu prostřednictvím miR-335-5p experimentálně potvrzena 

nebyla.  

Získané výsledky přispívají k hlubšímu porozumění změn v detoxikačních enzymech a 

epigenetických regulátorech v kontextu MASLD a zdůrazňují komplexnost tohoto onemocnění.   


