Nowotwory krtani nalezg do duzej grupy nowotwordéw zlokalizowanych w obrebie gtowy i szyi. Rocznie na raka krtani zapada
ok. 3% Polakdw, przy czym mezczyzni chorujg ok. 8 razy czesciej. Choroba ta zwigzana jest z wystepowaniem dolegliwosci
fizycznych, ktére utrudniajg podstawowe czynnos$ci zyciowe takie jak oddychanie, odzywianie czy mowe. Nowotworom Kkrtani
towarzyszg czesto przerzuty do szyjnych weztéw chtonnych. Stanowig one najwiekszy mechanizm szerzenia sie nowotworéw
gtowy i szyi, wezty chtonne sg najczesciej pierwszym miejscem w ktérym pojawiaja sie przerzuty. Dotyczy to niemal 50%
chorych w momencie diagnozy i wigze sie z bardzo niekorzystnymi prognozami dla tych pacjentdw. W przebiegu tej choroby
rzadko obserwowane sg przerzuty odlegte. Proces przerzutowania jest skomplikowany, wielostopniowy, angazujacy wiele genow
bioracych udziat w réznych procesach w organizmie, takich jak: apoptoza, adhezja, inwazja, migracja, neoangiogeneza, itp.
Niestety zadna z obecnie dostepnych metod obrazowania nie pozwala na 100% potwierdzenie obecnosci ognisk przerzutowych w
matych, niepowiekszonych weztach chtonnych. Pomimo usprawnien diagnostycznych i terapeutycznych nadal brak ewidentnych
markeréw wskazujacych na zwiekszone ryzyko przerzutowania w rakach krtani.

W ostatnich latach wykorzystanie wysoko rozdzielczych cato genomowych technik mikromacierzowych pozwolito na uzyskanie
wielu nowych informacji dotyczacych zmian genetycznych wystepujacych w réznych typach nowotwordw. Na potrzeby
niniejszego projektu wykorzystano dane uzyskane z zastosowaniem mikromacierzy do badania ekspresji wszystkich genéw w
liniach komérkowych wyprowadzonych z nowotwor6w krtani oraz w prawidtowych kontrolach. Mikromacierz taka zawiera ok.
55 tysiecy punktow, ktdre korespondujg do odpowiednich sekwencji/konkretnych genéw w ludzkim genomie. Z wykorzystaniem
narzedzi bioinformatycznych wyselekcjonowano 24 geny ktérych ekspresja roznita sie pomiedzy nowotworami przerzutujgcymi
do weztéw chtonnych a tymi ktdre takich przerzutow nie daty. Geny te nie zostaty do chwili obecnej powigzane z procesem
tworzenia przerzutéw do weztéw chtonnych w rakach krtani. W tym projekcie planujemy sprawdzi¢ czy roznice w ekspresji tych
gendw wystepuja réwniez w materiale pierwotnym (guzy krtani od chorych) a dla 10 najbardziej interesujacych genéw
sprawdzona zostanie rowniez obecnos¢ i ekspresja kodowanych przez nie biatek. Ekspresja biatek zostanie sprawdzona z
wykorzystaniem mikromacierzy tkankowych przygotowanych z guzéw krtani nieprzerzutujagcych, guzow krtani przerzutujacych
oraz odpowiadajacych im przerzutéw do weztéw chtonnych.

Spodziewamy sie, iz zaplanowane badania pozwola potwierdzi¢, ktére z wybranych genéw/biatek moga odgrywaé role w procesie
tworzenia przerzutéw do weztéw chtonnych w rakach krtani. Pozwoli to nie tylko poszerzy¢ wiedze dotyczaca tego procesu, jak
rowniez stac sie punktem wyjscia do kolejnych bada nad mechanizmem ich nieprawidtowej ekspresji oraz do badan
funkcjonalnych. Takie podej$cie zapewnia szanse na wskazanie markera/éw przerzutowania do weztéw chtonnych.



