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Jednou z najzávažnejších komplikácií cukrovky (diabetes mellitus, DM) je retinopatia (DR), ktorá po 20 rokoch trvania cukrovky takmer 
u 100 % pacientov vedie k úplnej strate zraku. Napriek významným vedeckým pokrokom toto ochorenie je stále hlavnou príčinou slepoty 
a zhoršenia zrakovej ostrosti v populácii produktívneho veku. Aj keď presná etiopatogenéza DR zatiaľ nie je objasnená, v ostatných rokoch 
sa nahromadilo veľké množstvo dôkazov o významnej spoluúčasti genetických faktorov na vývine a závažnosti DR. Výsledky doterajších 
štúdií však ukazujú, že objasnenie a pochopenie ich úlohy ešte vyžaduje mnohé ďalšie extenzívne štúdie. Cieľom nášho projektu je 
vytvoriť materiálnu, vedomostnú a metodickú infraštruktúru, a tak prispieť k riešeniu tejto problematiky, či už identifikáciou niektorých 
genetických faktorov, ktoré sa podieľajú na patogenéze DR, alebo identifikáciou genetických markerov, ktoré by umožnili vytypovať 
jedincov so zvýšenou náchylnosťou na DR ešte v predklinickom štádiu, aby sa u nich mohli aplikovať efektívne preventívne zákroky. 
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Studying the contribution of genetic factors to the development of diabetic retinopathy

One of the most serious complications of diabetes (diabetes mellitus, DM) is retinopathy (DR), which after 20 years duration of diabetes 
in nearly 100% of patients leads to complete loss of vision. Despite significant scientific progress, the disease is still the leading cause 
of blindness and worsening the visual acuity  in the population of working age. Although the exact etiology of DR is not yet clarified, in 
recent years large amount of evidence has accumulated on a significant involvement of genetic factors in development and severity of 
DR. Results of previous studies show that clarification and understanding of their role still needs many more extensive studies. The aim 
of our project is to create materials, knowledge and methodological infrastructure and thus contribute to solving this problem, including 
identification of certain genetic factors involved in the pathogenesis of DR or identification of genetic markers that would allow to identify 
DM patients with increased susceptibility to DR, still in preclinical stage, which would allow to apply effective preventive interventions.
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Úvod
Jednou z najzávažnejších komplikácií cukrovky (diabetes mellitus, DM) 

je retinopatia (DR), ktorá po 20 rokoch trvania cukrovky takmer u 100 % 
pacientov vedie k úplnej strate zraku. Napriek významným vedeckým 
pokrokom v etiopatogenéze DR, toto ochorenie je stále hlavnou príčinou 
slepoty a zhoršenia zrakovej ostrosti v populácii produktívneho veku. 

Presná patogenéza DR nie je zatiaľ objasnená, ale sa uvažuje o nie-
koľkých rizikových faktoroch. Na prvom mieste sa spomína dĺžka trvania 
cukrovky a jej zlá kompenzácia. Z ďalších vonkajších faktorov, ktoré môžu 
ovplyvniť vznik a ďalší priebeh diabetickej retinopatie, sú fajčenie, kon-
zumácia alkoholu, vysoký krvný tlak, poruchy v hladinách krvných tukov, 
hormonálna antikoncepcia. 

V ostatných rokoch nazhromaždené výsledky a pozorovania však pouka-
zujú na to, že na vývine DR sa významne podieľajú aj genetické faktory. Tie 
dôkazy pochádzajú z rôznych zdrojov. Na prvom mieste treba spomenúť, 
že napriek rovnakému priebehu DM a jeho kompenzácie u časti pacientov 
sa vyvinie DR a u inej nie. Dokonca aj v prípade jedného z najuznávanejších 

rizikových faktorov DR, čím je dĺžka trvania DM, sa pozorovali významné 
rozdiely. Niektorí postihnutí ani po mnohých rokoch nekompenzovaného 
DM nemajú DR, kým u iných už po krátkom čase kompenzovaného DM sa 
príznaky objavia (1, 2). Jediným vysvetlením tohto pozorovania je odlišné 
genetické pozadie u DM pacientov (3). Okrem tohto nepriameho dôkazu 
existuje aj celý rad priamych dôkazov. Na prvom mieste treba spomenúť 
etnickú príslušnosť, respektíve populačné rozdiely vo výskyte DR u DM 
pacientov. Napríklad výrazné rozdiely sa našli u Afroameričanov a Američanov 
európskeho pôvodu (rozdielne genetické pozadie). V prospech genetických 
faktorov hovorí aj rodinná agregácia DR v diabetických rodinách, keď riziko 
u príbuzných DM pacientov s DR sa našla 3-násobne vyššia incidencia DR 
v porovnaní s rodinami DM pacientov bez DR (The diabetes control and 
complications trial research group 1997) (30). Aj konkordancia výskytu 
DR vykazuje zvýšenú hodnotu u monozygotných dvojčiat v porovnaní 
s dizygotnými. Najpresvedčivejšie dôkazy však pochádzajú priamo z ge-
netických analýz. Napríklad väzbová analýza odhalila v ľudskom genóme 
niekoľko lokusov, ktoré vykazovali väzbu s DR, aj keď samotné gény zatiaľ 
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neboli identifikované. Ide o nasledovné chromozómy: 1q36, 3, 5, 6, 9, 15, 
19 a 20 (3, 4, 5, 6). Tretím zdrojom dôkazov o spoluúčasti genetických 
faktorov na vývine DR sú asociačné štúdia, či už celogenómové (7) alebo 
s variantmi kandidátnych génov (8, 9). Celogenómových asociačných štúdií 
bolo doteraz uskutočnených len niekoľko. Jedna štúdia na mexických 
Američanov odhalila asociáciu s variantom génu CAMK4 na 5. chromozóme 
a s variantom génu FMN1 v lokuse 15q13 (10). Početnejšie sú štúdie, ktoré 
sledovali asociáciu s variantmi kandidátnych génov. Ako kandidátne gény 
sa analyzovali predovšetkým gény biochemických dráh, ako je polyolová 
dráha, „increased advenced glycation end products formation“ (AGE) dráha, 
„glucose- induced“ dráhy, angiogenéza, renín-angitensínová dráha, „tissue 
matrix remodeling“, aktivácia proteinkinázy C (PKC), tvorba reaktívnych 
kyslíkov, vaskulárna endoteliálna dysfunkcia a „increased hexosamine flux“ 
dráha (1, 11, 12, 13). Pacienti s diabetes mellitus 2. typu majú vysokú variabilitu 
terapeutických odpovedí na liečbu orálnymi antidiabetikami, preto medzi 
kandidátne gény možno zaradiť aj gény, ktoré majú vzťah k farmakokinetike 
aj k farmakodynamike týchto orálnych antidiabetík (CYP2C9, KCNJ11, ABCC8, 
TCF7L2, OCT1, OCT2 a MATE1, ATM a pod.)

Prehľad niekoľkých doteraz najviac  
analyzovaných génov:

ALR2: Našli sa asociácie CA opakovanie v tomto géne s DR v niekoľkých 
populáciách, ako je Čína (14), Japonsko (15), India (16), Čile (17) a Brazília 
(18). Na druhej strane takáto asociácia sa nenašla v kórejskej populácii (19) 
a v jednej populácii Brazílie (20). 

RAGE: Polymorfizmus 374T/A vykázal asociáciu DR vo Švédsku a v Indii. 
Dokonca polymorfizmus Gly82Ser sa ukázal ako protektívne vo vzťahu 
k DR v Indii (3, 9, 21). Tieto výsledky však neboli replikované v populácii 
Číny. Takisto polymorfizmus 429T/C nevykázal asociáciu s DR v Číne ani 
v Slovinsku.

ATR1: Tento gén sa nachádza v oblasti na 3. chromozóme, ktorá vy-
kazovala väzbu s DR.  Napriek tomu v súbore 827 pacientov z Číny poly-
morfizmy tohto génu nevykazovali asociáciu s DR.

ACE: Inzerčno/delečný polymorfizmus tohto génu bol asociovaný 
s DR u japonských pacientov, pacientov z Iránu a polymorfizmu rs4343 
u pacientov z Číny (22). Na druhej strane takáto asociácia sa nenašla u 283 
pacientov zo Španielska.

VEGF: Polymorfizmy promótorovej oblasti tohto génu vykazovali silnú 
asociáciu s DR v japonskej populácii (23)), v kaukazoidných populáciách 
(24, 25)), ale aj v indickej populácii (11). Výsledky asociačných štúdií poly-
morfizmov tohto génu s DB zosumarizovali v metaanalýze (26).

GSTT1: U 604 pacientov kaukazoidného pôvodu delécia tohto génu 
u DM pacientov s DR bola dvakrát častejšia ako u pacientov bez DR.

SOD2: V jednej štúdii sa ukázalo, že polymorfizmus tohto génu má 
protektívny účinok voči DR (27).  

HFE: Našla sa asociácia mutácie C282Y tohto génu s DR u kaukazoid-
ných DM2 pacientov.

PON1: Variant L/L tohto génu je silne asociovaný s vývinom DR v ja-
ponskej populácii (22).

PAI-1: Delécia 4G v promótorovej oblasti tohto génu bola asociovaná 
s vyšším rizikom DR u Indiánov kmeňa Pima (28). 

a3-AR: Takisto u Indiánov Pima genotypy Arg/Arg a Arg/Trp boli sig-
nifikantnejšie asociované s DR ako genotypy Trp/Trp (28). 

Z uvedeného vyplýva, že na vývin DR má vplyv široká škála génov, 
pričom sa dá očakávať, že vplyv jednotlivých génov bude pomerne malý. 
Preto sú výsledky analýz jednotlivých génov separátne málo signifikantné, 
ba v niektorých prípadoch aj protichodné. 

Je všeobecne známe, že oxidatívny stres je významným rizikovým fak-
torom makro-, ale aj mikrovaskulárnych patológií. Nadprodukcia reaktívnych 
kyslíkových radikálov v mitochondriách môže byť v pozadí týchto patológií. 
DR je vlastne mikrovaskulárnou komplikáciou DM. Preto mtDNA sa považuje 
za kandidáta geneticky podmienenej susceptibility DR. Bolo uskutočnených 
niekoľko štúdií, ktoré sledovali asociáciu mitochondriálnych haplotypov 
s priebehom a závažnosťou DR. V jednej štúdii zo strednej Európy sa našla 
významná asociácia haplotypu T s DR u pacientov s DM2 (29). V inej štúdii, 
uskutočnenej v Taliansku, zase haplotyp H bol signifikantne asociovaný 
s DR. O populačne špecifickej asociácii mtDNA haploskupín s komplikáciami 
DM (teda aj DR) referujú iní autori v troch populáciách židovského pôvodu.

Z uvedeného vyplýva, že spoluúčasť genetických faktorov na vývine 
a závažnosti DR u DM pacientov je nesporná. Výsledky doterajších štúdií 
však ukazujú, že objasnenie a pochopenie ich úlohy ešte vyžaduje mnohé 
ďalšie extenzívne štúdie. Cieľom nášho projektu je vytvoriť materiálnu, 
vedomostnú a metodickú infraštruktúru, a tak  prispieť k riešeniu tejto 
problematiky, či už identifikáciou niektorých genetických faktorov, ktoré 
sa podieľajú na patogenéze DR, alebo identifikáciou genetických marke-
rov, ktoré by umožnili vytypovať jedincov so zvýšenou náchylnosťou na 
DR ešte v predklinickom štádiu, aby sa u nich mohli aplikovať efektívne 
preventívne zákroky. Je totiž jednoznačne potvrdené, že čím v skorších 
štádiách vývinu sa zachytí DR, tým sú preventívne zákroky efektívnejšie 
a v konečnom dôsledku môžu zachrániť zrak DM pacienta.
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