
může identifikovat skupiny genů, které identifikovaly primárně funkční štěpy od štěpů 

s DGF (7,8). Dosud ale nebyly identifikovány biomarkery, na jejichž základě by bylo 

možné předpovědět vznik DGF. Rovněž dosud nebyly detailně popsány změny 

transkriptů v průběhu ischemického a také reperfůzního inzultu.

V poslední době došlo v oblasti molekulární genetiky к významnému posunu od 

možnosti sledování míry exprese jednotlivých genů к hodnocení expresního profilu, 

což přispělo k identifikaci kandidátních genů pro jednotlivá onemocnění. Naše 

hypotéza byla, že expresní profil vzorku bioptické tkáně hodnocený pomocí tzv. 

fluidních karet [TLDA (Taqman Low Density Array)] se zaměřením na kaskádu genů 

účastnících se zánětlivé reakce je vhodným nástrojem pro zhodnocení stavu a kvality 

štěpu v jednotlivých fázích transplantace. Výše uvedená metodika byla recentně 

zavedena do praxe v naší Transplantační laboratoři a proto jsme ji využili při studiu 

molekulární podstaty renálního ischemického a reperfusního postižení.

SPECIFICKÉ CÍLE PROJEKTU

1. Popsat změny v transkriptomu transplantované ledviny po 3 měsících od 

opožděného rozvoje funkce štěpu jako následku ischemicko/reperfusního 

poškození a změny vyvolané specifickou indukční terapií.

2. Pomocí molekulárně biologických metod - analýzy expresního profilu 

vybraných genů v sérii biopsií při odběru a samotné transplantaci popsat 

změny transkriptů a vybraných proteinů a popsat tak molekulární podstatu 

ischemického a reperfusního poškození in-vivo.

3. Prokázat, že zvýšená míra exprese některých genů v bioptickém vzorku 

ledviny získaném v době odběru orgánu k transplantaci (před a po reperfuzi), 

predikuje opožděný rozvoj funkce štěpu.
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