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-  syndrom dlouhého QT intervalu (LQTS) byl 

 asociován již s více než 15 geny 

 

-  95%  tvoří tzv. „major genes“ – „hlavní“ geny 

   KCNQ1, KCNH2, SCN5A  

 

-  zpravidla každá LQT rodina má svou „vlastní“ 

 mutaci 

Východiska  



Metody  

- jedinci s podezřením na LQTS jsou pravidelně 

 vyšetřováni v poradně pro hereditární  arytmické 

 syndromy FN Brno    

 (klinicky vč. Ergometrie + genetická konzultace) 

- u pacientů s klinicky jasnou diagnózou je prováděna 

 mutační analýza LQT-asociovaných genů  

 (dříve SSCP a Sangerovo sekvenování, nyní NGS) 

- Novotný et al. Cor Vasa 2000;42:260-2  

 první identifikace LQT mutace v české rodině

 (G325R v genu KCNQ1)      



Výsledky 

- v letech1998–2018 jsme diagnostikovali LQTS 

 ve více než 150 rodinách 

- genetické výsledky k dispozici u 103 rodin  

 35x KCNQ1      

 16x KCNH2      

 1x   SCN5A 

 

(CPVT 15 (6x RYR2), Brugada 6 (2x SCN5A), Andersen-

Tawil  1 (KCNJ2) 



Andršová I, et al. J Electrocardiol 2012; 45:746-751 

m. j. v genu KCNQ1 bylo nalezeno 17 různých mutací 



Novotny T, et al. New mutation in the KCNQ1 gene identified in a Czech patient with the 

LQT phenotype. Cor Vasa 2002;44:250-2.  

T309I mutace genu KCNQ1 

COOH 

NH2 

Ko YL, et al.  

J Formos Med Assoc 

2001;100:767. 



České rodiny s mutací T309I 

- dosud 35 rodin s mutací v genu KCNQ1 

- z toho 10x varianta T309I  (28%)  

QTc rest 

(Bazett) 

(ms) 

QTc 4th min 
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T309I 

• WT vs. T309I 

Biofyzikální charakteristika  

WT 

T309I 

Konfokální mikroskopií navíc potvrzena porucha transportu do 

buněčné membrány. 



České rodiny s mutací T309I 

 

 



Analýza STR markerů 

STR (short tandem repeats) – mikrosatelitní místa v okolí genu s ním 

segregují společně a umožňují zjistit příbuznost  



Stejnou barvou jsou vyznačeny rodiny, které mají stejné haplotypy v 

okolí naší mutace = jsou příbuzné.  

Analýza haplotypů 



Závěry   

 - varianta T309I genu KCNQ1 je kauzální mutací

 LQT syndromu (narušuje funkci i transport) 

- analýza mikrosatelitních míst potvrzuje

 hypotézu, že varianta T309I je tzv.  

 “founder mutation“ v našem regionu 

- v současné době provádíme další extenzi 

 rodokmenů a upřesnění příbuznosti 

 




