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Badania nad poznaniem etiologii poronien nawracajacych trwajg od dziesigcioleci. Chociaz
wydawaloby si¢, ze wiemy juz bardzo duzo to wciaz jednak za malo. Nadal w okoto 50% przypadkoéw
przyczyna poronienia pozostaje nieustalona. Wobec ogromnego w ostatnich latach rozwoju jaki ma
miejsce w biologii molekularnej i genetyce, coraz wigcej uwagi pos§wieca si¢ czynnikom genetycznym,
ktore moga by¢ zwigzane z niepowodzeniami rozrodu. Juz od lat 60 XX wieku, kiedy to pojawity si¢
pierwsze doniesienia na temat badan kariotypu u poronionego zarodka, wiemy, ze aberracje
chromosomowe s3 najcze¢sciej stwierdzanymi zmianami w materiale po poronieniu. Nieprawidtowosci
liczby chromosomow sa stwierdzane u ponad 50% poronionych zarodkéw. Wraz z wprowadzaniem do
diagnostyki par z niepowodzeniami rozrodu nowych technik biologii molekularnej poznajemy nowe
czynniki genetyczne w etiologii poronien. Zastosowanie metody hybrydyzacji genomowej do
mikromacierzy (array comparative genomic hybridization, aCGH) pozwolito na identyfikacje zmian
strukturalnych (mikrodelecji i mikroduplikacji) w genomie poronionego zarodka, ktore jak si¢ okazato,
sa drugg co do czgstosci po aberracjach liczbowych, zmiang stwierdzang w badaniu materiatu po
poronieniu. Zastosowanie metody sekwencjonowania nowej generacji (next generation sequencing
NGS) zrewolucjonizowalo diagnostyke genetyczng, otwierajac droge do szerokiej diagnostyki
jednogenowych przyczyn poronien. Ta nowatorska metoda umozliwia réwnoczasowa analize
kilkudziesieciu, kilku tysiecy gendéw lub nawet calego genomu podczas jednego eksperymentu.
Dotychczas polimorfizmy w ponad 100 genach zostaty powigzane z etiologig poronien nawracajacych.

Jako genetyk kliniczny na co dzien spotykam si¢ z problemem niepowodzen rozrodu wsréd moich
pacjentow. Obserwujac ich heroiczng walke o bycie rodzicami postanowitam podja¢ probe identyfikacji
najmniej dotychczas opisanych przyczyn poronien nawracajacych jakimi sa mutacje w pojedynczych
genach. Gtownym celem moich badan jest identyfikacja genow kandydatéw zwigzanych z etiologia
poronien nawracajacych wérdd populacji polskich pacjentéw. Zastosowanie w badaniach techniki NGS
pozwoli na rownoczesng analize zmian w kilkudziesigciu genach wytypowanych na podstawie literatury
przedmiotu. Grupa obj¢tg badaniami beda pary z poronieniami nawracajacymi , u ktorych wykluczono
wybrane, znane genetyczne i niegenetyczne przyczyny poronien. Analize zostanie rowniez poddane
DNA wyizolowane z ich materiatu po poronieniu (kosmowka), w ktérych we wstepnych badaniach
metoda aCGH wykluczono obecnos$¢ aberracji chromosomowej oraz mikrorearanzacji genomowe;j.
Dzigki tak zaprojektowanemu eksperymentowi mozliwe bedzie okreslenie czy zmiany genetyczne
zZwigzane z poronieniami nawracajacymi czesciej sa wynikiem $§wiezej mutacji u zarodka (tzw. zmiana
de novo) czy jednak czesciej wynikaja z nosicielstwa zmiany u jednego z partnerow.

Wierze, ze wyniki moich badan pozwola na lepsze poznanie mechanizméw zwigzanych z rozrodem
cztowieka a w przysztosci przetoza si¢ rOwniez na poprawe jakosci diagnostyki genetycznej u par z
poronieniami nawracajacymi.



