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Existuje n!kolik typ" nádor"  jater, které se souhrnn! spojují pod pojmem rakovina jater. 
Nejzáva#n!j$ím maligním nádorem jater je t zv. hepatocelulární karcinom (HCC), kter% je p"vodem 
z jaterních bun!k – hepatocyt". Celosv!tov! se jedná o pátou nej&ast!j$í rakovinu, s  vy$$ím 
v%skytem u mu#", a zárove' je t(etí nej&ast!j$í p(í&inou úmrtí na onkologické onemocn!ní. 
Hlavními rizikov%mi faktory jsou cirhóza jater, chronická infekce virem hepatitidy B (HBV) nebo 
hepatitidy C. 
 
Auto(i studie se zam!(ili pouze na virus hepatitidy B, p(i&em# je zajímaly i rozdíly mezi pacienty 
s cirhózou &i bez cirhózy jater. Virus hepatitidy C sice m"#e p(isp!t u posti#en%ch pacient" k rozvoji 
karcinomu jater, jeho genetickou informaci nese pouze RNA bez zakódované reverzní 
transkriptázy, a virus tak není schopen se integrovat do hostitelské DNA. Virus hepatitidy B se li$í 
jak typem genetické informace, tak i schopností integrovat se do genomu hostitele. U HBV je 
nositelem genetické informace kruhová dvou$roubovice DNA, kterou m"#e vyu#ít k p(ímé 
transkripci a translaci sv%ch produkt", má v$ak k dispozici i reverzní transkriptázu, kterou vyu#ívá 
ke svojí replikaci p(es RNA i k integraci do hostitelské DNA. Auto(i &lánku vyu#ili k zji$t!ní míst 
t!chto integrací novou metodu zalo#enou na specifick%ch sondách vázajících se na sekvence 
jednotliv%ch typ" genomu HBV s následn%m sekvenováním nové generace. V%sledky byly 



 

následn! ov!(eny i pomocí dal$ích &ast!ji pou#ívan%ch a dostupn%ch metod. Celkem m!li 
k dispozici 426 vzork" od pacient" s  HCC podstupujících resekci jater, z toho 298 vzork" od 
pacient" s  cirhózou a 128 vzork" bez cirhózy jater. V$ichni pacienti m!li po zitivní testy na HBV 
infekci a negativní na HCV infekci. U ka#dého z pacient" byla získána DNA a RNA jak z  tkán! 
tumoru, tak i p(ilehlé zdravé (nenádorové) tkán!.  
 
V%sledky studie ukazují &etné rozdíly mezi t!mito tkán!mi. Celkem objevili 4225 míst integrace 
viru, z toho bylo 3486 míst integrace v tumorové tkáni a pouze 739 míst v nenádorové. Rozdíly 
byly zaznamenány i v rámci samotného rozmíst!ní po genomu. U nenádorové tkán! bylo 
rozmíst!ní míst inzerce viru náhodné, naopak u nádorové tkán! byly integrace  nej&ast!ji v  oblasti 
CpG ostr"vk", v  repetitivních oblastech chromozom" – nejvíce v oblasti telomer. Po$kození &i 
p(eru$ení oblasti telomer má v%znamn% vliv na stabilitu chromozomu, p(i&em# jeho nestabilita je 
v%hodná práv! pro progresi nádoru. Nejvíce byla virová DNA detekována v chromozomech 5, 16, 
17 a 19. Mu#i vykazovali celkov! v!t$í podíl integrace do genomu a na rozdíl od #en se u nich 
vyskytovaly integrace v chromozomech 2 a 17, které byly spojeny s hor$í prognózou pacient". 
V rámci jednotliv%ch gen" byly pak nejvíce posti#eny geny spojené s funkcí  tumor-suprese: TERT, 
MLL4, CCNE1, PTPRD, UNC5D, NRG3, CTNND2, AHRR. Míra integrace v jednotliv%ch genech 
se li$ila mezi pacienty s cirhózou jater a bez. U pacient" bez cirhózy byla v!t$í integrace v  genech 
CCNE1, AHRR a KMT2B. Podle autor" by zm!ny v  t!chto genech mohly souviset s  &asn%m 
nástupem hepatocelulárního karcinomu.  
  
http://www.nature.com/articles/ncomms12992 
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