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Salidzinosas genoma hibridizacijas analizu rezultati Latvija
2016. un 2017. gada
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Al

Ievads. Salidzino$a genoma hibridizacija (SGH) ir augsti jutiga citogenétiskas izmekléSanas
metode, ar kuras palidzibu var diagnosticet konstitucionalas hromosomalas aberacijas. Lielakaja dala
ekonomiski attistito valstu SGH analize ir pirmas izveles metode standarta G joslu kariotipa un FISH
(anglu val. fluorecent in situ hybridisation) citogenetisko izmeklejumu vieta. Modernajam tehnologijam
attistoties, SGH metode ir kluvusi ekonomiski izdevigaka par standarta citogenétiskajam analizém,
kuras misdienas tiek izmantotas tikai hromosomalo aberaciju apstiprinasanai pec SGH analizes veik-
Sanas. Latvija SGH analize nav pirmas izveles metode tas apgrutinatas pieejamibas del, ta paildzinot
laiku lidz diagnozes apstiprinasanai un sadardzinot kopéjas genétisko izmeklgjumu izmaksas.

Darba merkis, materials un metodes. Petljuma merkis ir apkopot Latvijas datus par sali-
dzinoSas genoma hibridizacijas veikto analizu rezultatiem - no pirmas vizites pie genetika lidz SGH
analiZzu veikSanas bridim un citogenétiskajiem izmeklejumiem pirms SGH bérniem ar garigu atpa-
licibu, psihomotoras un valodas attistibas aizturi, autiska spektra traucejumiem, mazam un lielam
anomalijam. Apkopojums veikts par laika periodu no 2016. gada janvara lidz 2017. gada decembrim.

Rezultati. Salidzino$a genoma hibridizacijas metode noraditaja laika perioda tika veikta
54 pacientiem ar aizdomam par hromosomalu aberaciju un videjo vecumu 5 gadi, 4 méneSi (no pirma
dzives ménesa lidz 20 gadu vecumam). Patogenas hromosomalas aberacijas tika apstiprinatas 8 pacien-
tiem (5 delecijas; 3 kompleksas parmainas), neskaidras nozimes aberacijas tika konstatétas 14 pacien-
tiem, iespejami patogenas izmainas, kuras daleji atbilst klinikai - vienam pacientam, iespéjami
patogénas izmainas, kuras neatbilst klinikai - 6 pacientiem. Videjais laiks no pirmas vizites pie gene-
tika lidz SGH analizes veikSanai bija 3 gadi un 1 ménesis (no 2 1idz 11 gadiem). Vidé€jais citogenétisko
analiZu skaits pirms SGH veikSanas ir 4 analizes (no 0 lidz 8), tai skaita kariotipa un FISH analizes.

Secinajumi. Laika no 2016. gada sakuma lidz 2017. gada beigam, veicot SGH metodi 54 pacien-
tiem, hromosomala aberacija tika konstatéta 14,8 % pacientu. Latvija no pirmas vizites pie genétika
lidz hromosomalas aberacijas apstiprinaSanas bridim norit ilgs laika periods. Taja tiek veikti vairaki
nelietderigi citogenétiskie izmeklgjumi, kurus varétu neveikt, ja SGH metode bitu vieglak pieejama.
Veicot SGH analizi ka pirmas izveles metodi, tiktu saisinats laiks lidz diagnozes apstiprinasanai, ta
citiem pacientiem atvieglojot piekluvi kliniska genétika vizitei.
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