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Genetsko tveganje - novo orodje v primarni
preventivi

Genetic Risk - A New Tool of Primary Prevention
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DruZinska anamneza je pomemben del anamneze med preventivno obravnavo v ambu-
lantah druZinske medicine. Trenutno obesega poizvedovanje o eni ali dveh zaporednih
druZinskih generacijah, predvsem o boleznih srca in Zilja, arterijski hipertenziji in slad-
korni bolezni, ne pa tudi o drugih boleznih z verjetno genetsko etiologijo. V Sloveniji za
zdaj ne razpolagamo z aplikacijo, s katero bi na podlagi algoritma dolocili stopnje tve-
ganja za razvoj doloc¢enih kroni¢nih bolezni. Raziskovalci zato razvijajo spletno orodje
za dolocanje ravni tveganja za dolo¢ene monogenske in poligenske bolezni. V prese¢no
raziskavo bo s pomo¢jo namenskega vzorcenja prostovoljno vkljuc¢enih 40 ambulant dru-
Zinske medicine, ki bodo zbirale podatke med 1.200 zdravimi udeleZenci preventivnih
pregledov. Zbirali bodo demografske podatke, druZinsko anamnezo o treh zaporednih dru-
zinskih generacijah, anamnezo pridobljenih in prirojenih dejavnikov tveganja za izbra-
ne bolezni in druge pomembne klini¢ne dejavnike. S pomocjo javnozdravstvenega orod-
ja, ki bo omogocalo oceno druZinske obremenjenosti, bodo uc¢inkoviteje identificirali ljudi
s povecanim tveganjem za pojav izbranih monogenskih in poligenskih bolezni, kar bo
pomembno zmanjSalo javnozdravstveno obremenitev.
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Family history is an important part of the patients’ medical history during preventive ma-
nagement at model family medicine practices. It currently includes a one- or two-gene-
rational inquiry, predominately regarding cardiovascular diseases, arterial hypertension,
and diabetes, but not other diseases with a probable genetic aetiology. Except for family
history, no application-based algorithm to determine the risk level for specific chronic di-
seases is available in Slovenia. A web application-based algorithm aimed at determining
the risk level for selected monogenic and polygenic diseases will be developed. The data
will be collected in approximately 40 model family medicine practices with the sample
including approximately 1,200 healthy preventive examination attendees. Demographic
data, three-generational family history, medical history of acquired and congenital risk
factors for selected diseases, and other important clinical factors will be documented. A pub-
lic health tool, which will enable family predisposition assessment, will contribute to the
effective identification of people at increased risk of selected monogenic and polygenic
diseases, thus reducing a significant public health burden.
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V druZinski medicini ima druZinska anam-
neza Ze stoletja zelo pomembno vlogo.
S pomocjo druZinske anamneze dobi zdrav-
nik kljuéne podatke o ozadju in kontekstu
bolnikovih teZav ter podatke o genetski nag-
njenosti za razvoj bolezni. DruZinska anam-
neza zdravniku omogoca celovito obravna-
vo bolnika z upoStevanjem najrazli¢nejSih
genetskih, okoljskih in kulturnih dejavni-
kov in dejavnike bolnikovega Zivljenjskega
sloga (1).

DruZinska anamneza je del anamneze
v okviru preventivne obravnave bolnikov
v referen¢nih ambulantah druZinske medi-
cine in trenutno vklju€uje poizvedovanje
o eni ali dveh zaporednih druZinskih gene-
racijah, predvsem o boleznih srca in Zilja,
arterijski hipertenziji in sladkorni bolezni,
ne pa tudi genetske obravnave in/ali dru-
Zinske anamneze ostalih bolezni, ki imajo
verjetno genetsko etiologijo. V preteklosti
smo zdravniki jemali druZinsko anamnezo
pri simptomatskih bolnikih, da bi nasli ge-
netsko nagnjenost za razvoj dolo¢ene bolez-
ni, sodobni pristop pa zagovarja oceno ge-
netskega tveganja pri zdravih ljudeh.

Pozitivna druZinska anamneza je bistve-
na pri dolocanju tveganja za pojav monogen-
skih bolezni. Redke monogenske bolezni
predstavljajo pomembno breme in zviSuje-
jo tveganje za pojav kroni¢nih nenalezljivih
bolezni, in sicer bolezni srca in Zilja, slad-
korne bolezni in raka pri mlajSih ljudeh (I).
DuSevne bolezni v druZini, predvsem depre-
sija, so dejavnik tveganja za pojav depresi-
je Se dve generaciji kasneje (2). PoviSano tve-
ganje za Alzheimerjevo demenco traja vsaj
tri generacije (3). DruZinska anamneza ishe-
micne bolezni srca, ki se je pojavila v zgod-
nejsih letih, zviSa umrljivost neodvisno od
drugih dejavnikov tveganja (4).

DruZinska anamneza je zelo pomemb-
na pri odkrivanju redkih bolezni. Ocenju-
jejo, da 5,3 % novorojenckov zboli zaradi
genetske bolezni do dopolnjenega 25. leta
starosti (5).

AmeriSki center za preprecevanje in ob-
vladovanje bolezni (angl. Centers for Disea-
se Control and Prevention, CDC) svetuje dolo-
Canje genetskega tveganja za pet bolezni:
« ishemicno bolezen srca,

« sladkorno bolezen,

- raka debelega ¢revesa in danke,
- raka dojk in

- raka jajénikov.

Poleg ocene tveganja je treba izdelati oseb-
ni nacrt, namenjen preprecevanju razvoja
bolezni. Za dolocitev genetskega tveganja
je pomembno Stevilo bolnikov z boleznijo
v druZini, njihova starost ob zacetku bolez-
ni in v nekaterih primerih prenos po oce-
tovi ali materini strani. Zgodnje odkritje
bolezni lahko vpliva na njen potek, zlasti ¢e
bolezen diagnosticiramo Ze v asimptomat-
skem obdobju. Ocena povecanega tveganja
za pojav dolocene bolezni omogoci zdravs-
tvenim delavcem izvrSevanje posebnih
ukrepov v populaciji z vi§jim tveganjem, kar
vklju€uje natanc¢nejSe, zgodnejSe in/ali po-
gostejSe presejanje.

RAZISKOVALNI PROJEKT

Trenutno v Sloveniji ne obstaja aplikacija,
s katero bi lahko na podlagi algoritma do-
locali stopnje tveganja za razvoj izbranih bo-
lezni in bi zdravniku omogocala kakovost-
nej3e delo.

Od sredine leta 2018 do sredine leta
2021 poteka v Sloveniji projekt Razvoj al-
goritma za doloCanje genetskega tveganja
na primarni ravni zdravstvenega varstva:
novo orodje primarne preventive, pod vods-
tvom izr. prof. dr. Zalike Klemenc Keti§,
dr. med. Pri projektu sodelujejo Medicinski
fakulteti Univerze v Ljubljani in v Maribo-
ru, Univerzitetni klini¢ni center Ljubljana,
Zdravstveni dom Ljubljana in Zavod za
razvoj druZinske medicine. Projekt financi-
ra Agencija za raziskovanje Republike Slo-
venije pod Stevilko L7-9414. Raziskovalci
razvijajo algoritem za dolocanje stopnje tve-
ganja za razvoj izbranih monogenskih in po-
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ligenskih bolezni, hkrati pa bodo ocenili
obremenitev slovenske populacije s tvega-
njem za razvoj genetsko pogojenih bolez-
ni in izdelali kliniéne poti ukrepanja ob do-
loCeni stopnji tveganja. Rezultate bodo
potrdili s kliniéno-genetskim pristopom
na osnovi druzinskih rodovnikov in meto-
de sekvenciranja nove generacije. Podatke
bodo zbrali v 40 ambulantah druZinske me-
dicine. V vzorec bo vkljuc¢enih 1.200 zdra-
vih posameznikov, ki se bodo udeleZili pre-
ventivnih pregledov. V raziskavi bodo zajeli
demografske podatke, druZinsko anamne-
zo za izbrane bolezni pri treh zaporednih
druZinskih generacijah, anamnezo pridob-
ljenih in prirojenih dejavnikov tveganja za

izbrane bolezni in pomembne klini¢ne de-
javnike. Genetiki bodo razvili algoritem za
oceno genetske nagnjenosti in orodje po-
trdili na realnih podatkih.

ZAKLJUCEK

V prihodnjih mesecih lahko pric¢akujemo
novo javnozdravstveno orodje, s katerim
bomo lahko ocenili druZinsko obremenje-
nost za izbrane monogenske in poligenske
bolezni. S tem bo raziskava prispevala k pre-
poznavanju oseb z zviSanim tveganjem za
izbrane bolezni in tako k ucinkovitemu
preprecevanju bolezni, ki predstavljajo po-
membno javnozdravstveno breme.
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