R E Z I M E

Multifaktorske bolesti kao što su Parkinsonova bolest, multipla skleroza i bolesti u relaciji sa stilom života, uzrokovane su kompleksnim interakcijama između poligenske osnove i različitih faktora spoljašnje sredine, što često onemogućava detekciju uzročnika ovakvih oboljenja. Jedan od novih pristupa u smjeru rasvjetljavanja genetske osnove multifaktorskih bolesti je koncept integrativne genomike, koji obuhvata integraciju kliničkih, genomskih, transkriptomskih i drugih «omskih» baza podataka. Parkinsonova bolest (PB) kao vrlo kompleksna, etiološki, genetički, patološki i klinički heterogena neurodegenerativna bolest predstavlja dobar model za primjenu koncepta integrativne genomike za identifikaciju gena kandidata za multifaktorske bolesti. 

Na osnovu patogenetskih mehanizama gdje spadaju ćelijska smrt i ćelijska adhezija, a koji su do sada identificirani kao mehanizmi asocirani sa Parkinsonovom bolesti, cilj istraživanja je bio identificirati nove gene kandidate za PB integracijom genomskih metoda: proširenih genomskih studija genetske povezanosti i transkriptomskih studija sa pristupom otkrivanja na osnovu podataka u bibliografskim bazama podataka pomoću bioinformatskog alata BITOLA. 
Primjenom bioinformatičkog alata BITOLA identificirali smo 14 potencijalnih gena kandidata za Parkinsonovu bolest. Integracijom i komparacijom svih rezultata dobijenim navedenim metodama identificirali smo tri gena (NSF, CDC42 and GFPT1) koji se istovremeno pojavljuju u navedene dvije skupine rezultata, što upućuju na potrebu da se uloga svih gena koje smo naveli u listi gena kandidata za PB dalje ispitaju molekularno-genetičkim metodama.

Metod integrativne genomike u identifikaciji gena kandidata za multifaktorijalne bolesti, na modelu Parkinsonove bolesti obećava bolje definisanje uloge genetičkih faktora u patogenezi neurodegenerativnih bolesti. Takođe, ovakav pristup omogućava detekciju teško razumljivih korelacija između osobina gena i osobina bolesti bez potrebe uzimanja uzoraka pacijenata.

