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Rak, czyli nowotwor ztosliwy, to zespdt chordb, ktére charakteryzujg sie szybkim i niekontrolowanym
wzrostem komdrek chorobowych i mogg atakowa¢ dowolna cze$¢ ciata. Wedtug Swiatowej Organizacji
Zdrowia nowotwory sg gtdwng przyczyng zgondw na catym Swiecie. Przyktadowo, w 2020 r. na raka
zmarto okoto 10 miliondw o0sdb, co stanowi 1/6 wszystkich zgondéw. Wczesna diagnostyka nowotworu
jest kluczowa: pomaga okresli¢ rokowania a czesto decyduje o sukcesie leczenia. Aby umozliwi¢ szybkie
wykrywanie wystepowania komodrek nowotworowych i podejmowanie s$wiadomych decyzji
dotyczacych ryzyka i korzysci dostepnych opcji leczenia, niezbedne sg skuteczne algorytmy
przewidywania ryzyka réoznych nowotwordw.

Uwaza sie, ze istnieje grupa genow, ktérych nieprawidtowosci znacznie zwiekszajg ryzyko powstawania
raka (ang. cancer driver genes). Chociaz badania genomiczne ujawnity tysigce mutacji w tej grupie
gendw, u wiekszosci pacjentéw pojawiajg sie one sporadycznie i rzadko. Nasza hipoteza sugeruje, ze
zmiany w funkcjonowaniu komoérek, ktdre prowadzg do powstania nowotworu ztosliwego, moga
wynika¢ z potgczenia germinalnych (odziedziczonych) zmian genomicznych i zmian somatycznych
(mutacje nabyte z czasem) w znacznie wiekszej liczbie gendw zwigzanych z nowotworem niz do tej pory
uwazano. Teoria ta sugeruje, ze osoby urodzone z wieloma szkodliwymi mutacja germinalnymi mogg
szybciej nabywac krytyczne mutacje prowadzace do nowotworu. Nasz pierwszy model, CanAge,
wykorzystuje dane genetyczne do przewidywania, kiedy moze rozwingé sie konkretny nowotwor,
oferujgc spersonalizowany wglad w udziat genomu germinalnego w ryzyku raka. Moze rowniez stuzy¢
jako podstawa przysztych zintegrowanych narzedzi uwzgledniajgcych zaréwno czynniki genomiczne, jak
i Srodowiskowe, pomagajgc w identyfikacji oséb o podwyzszonym ryzyku rozwoju nowotworu.

Wyobrazmy sobie bezptatne, publicznie dostepne narzedzie wspomagajgce podejmowanie decyzji
terapeutycznych, ktére umozliwia pacjentom i lekarzom wspdlne uzgodnienie dalszych krokéw leczenia
raka na podstawie swiadomych informacji dotyczgcych ryzyka i korzysci. Takie narzedzie mogtoby
zmniejszy¢ stres pacjentdw zwigzany z podejmowaniem decyzji i zapewni¢ lekarzom mozliwos¢
stosowania bardziej obiektywnych zalecen. Tutaj z pomocg przychodzi nasz drugi model CanSurv.
CanSurv to model umozliwiajgcy oszacowanie czasu przezycia u poszczegdlnych pacjentéw i ocene
dodatkowych korzysci ze stosowania dowolnych terapii uzupetniajgcych, dla ktérych dostepne sg dane
z badan klinicznych.

Narzedzia opracowane w ramach tego projektu mogg mie¢ ogromny wptyw na medycyne
spersonalizowang w leczeniu raka. Medycyna spersonalizowana ma na celu zrozumienie unikalnych
cech genetycznych nowotworu u kazdego pacjenta, co umozliwi podejmowanie dostosowanych do
indywidualnych potrzeb decyzji dotyczacych leczenia. Rozumiejgc indywidualne sygnatury
molekularne, podmioty $wiadczgce opieke zdrowotng mogg dokonywac bardziej $wiadomych
wyboréw narzedzi prowadzacych do poprawy stanu zdrowia pacjentow.



