Transplantace srdce (TS) je provadéna u pacientd v termindlni fazi srdecniho selhdni, u
kterych vSechny ostatni 1é¢ebné metody selhaly. NejcastéjSimi piicinami takto zadvazného
srde¢niho selhani jsou dilataéni kardiomyopatie (DKMP) a ischemickd choroba srde¢ni
(ICHS). Osud pacienti po transplantaci srdce je velice variabilni. Predikce dlouhodobého
prezivani pacienti neni v soucasné dob¢ uspokojujici a dosud nebyl nalezen spolehlivy
marker. Rada pacienti zemie po transplantaci srdce v dusledku kardiovaskularniho
onemocnéni (KVO).

Tato prace je zaméfena na molekularné genetickou a nésledné statistickou analyzu 4
jednonukleotidovych polymorfismi (SNPs), konkrétné rs17817449 (16ql12.2; gen FTO),
1s2943634 (2q36.3; intergenova oblast), r1s6922269 (6q25.1; gen MTHFDIL), a rs10757274
(9p21.3; intergenova oblast), u kterych byla na zaklad¢ celogenomovych asociacnich studii
(GWASSs) odhalena pti¢inna souvislost s KVO nezavisla na tradi¢nich rizikovych faktorech.
Genotypizovali jsme vzorky DNA 364 darci a 364 piijemct srdce. Vysledky byly
analyzovany pomoci odds ratio (OR) a Pearsonova y2 testu. Jako kontrolni soubor byly
pouzity vzorky jedinct z populaéni studie MONICA. Zkoumali jsme zastoupeni genotypt u
pacientil, kterym selhalo srdce v dusledku dilata¢ni kardiomyopatie ¢i ischemické choroby
srde¢ni, dale u pacientd s koronarni nemoci srdeniho §tépu (KNSS) a nakonec jsme se
zaméfili na genotypy jedinci, ktefi zemieli do 10 let po transplantaci na KVO.



