Uvod: Diabetes mellitus druhého typu (T2DM) je celosvétové rozsifené civilizadni
onemocnéni, jehoZ prevalence neustale nartstd. Ackoli je pravdépodobnost jeho manifestace
spojovana predevsim s environmentalnimi faktory, i genetické pfedpoklady hraji vyznamnou
roli. Cilem nas$i prace bylo zjistit souvislost 4 polymorfismu s rizikem vzniku T2DM u Ceské
populace. Polymorfismy rs10203174 THADA, 1s6819243 MAEA, 1s849135 JAZFI a
1s1552224 ARAPI1 (CENTD2) jsme vybrali na zakladé jejich rizikovosti v britské populaci.
Metodika: Studovali jsme skupiny celkem 712 Ceskych pacientli s T2DM a 752 zdravych
kontrol, vybranych jako nahodny vzorek ceské populace ve studii post-MONICA.
Genotypizace 1510203174 a rs6819243 probihala analyzou PCR—RFLP. Analyza genotypt
rs849135 a rs1552224 byla provedena pomoci real-time PCR. Vysledky byly analyzovany
vypoctem odds ratio (OR) a chi-kvadratu.

Vysledky: Pro variantu rs1552224 se podafilo statisticky vyznamné (P = 0,01) prokézat jeji
rizikovost. Hodnota OR pro rizikovou alelu T je 1,37 (95% CI 1,07 — 1,75). U polymorfismil
rs10203174, rs6819243 a rs849135 zadna signifikantni zavislost s onemocnénim nebyla
prokazana. Pro rs10203174 je hodnota OR alely C 1,20 (95% CI 0,91 — 1,56, P = 0,20), OR
alely T polymorfismu rs6819243 je 1,12 (95% CI 0,71 — 1,77, P= 0,61) a pro rs849135
odpovidéa OR alely A hodnoté 1,03 (95% CI1 0,76 — 1,38, P = 0,86).

Zavér: Na rozdil od britské populace varianty rs10203174, rs6819243 a rs849135 u Ceské
populace vyznamné¢ neovliviiuji riziko manifestace T2DM. Rs1552224 TT homozygoti maji

1,4x zvySenou pravdépodobnost vzniku onemocnéni.



