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SOUHRN
Alogenní transplantace hematopoetických kmenových buněk je jedním ze způsobů léčby hematologických malignit. 
Cílem naší práce byla analýza vlivu použitých testů pro výběr dárce a následné potransplantační monitorování na přežití 
pacientů po provedené transplantaci. Analyzovaný soubor zahrnoval 611 transplantací od HLA shodných dárců.
Část zaměřená na výběr dárce posuzovala vliv přesnosti testů shody hlavního histokompatibilního systému (HLA). V této 
části byl analyzován soubor 292 pacientů transplantovaných od nepříbuzných dárců. Ten byl rozdělen podle používaných 
genetických metod. Výsledky prokázaly statisticky významný rozdíl v délce přežití po alo-HSCT mezi skupinou pacientů, 
u nichž shoda HLA byla geneticky stanovena pouze v HLA II. třídy, a skupinou, kde byla genetickými metodami stanovena 
shoda v HLA I. i II. třídy (p = 0,0189). Přesnost použitých metod (PCR se sekvenčně specifickými primery vs. Sangerovo 
sekvenování) přežití transplantovaných pacientů dále zásadně neovlivnila (p = 0,6077). 
Část zabývající se potransplantačním monitorováním hodnotila míru buněčného chimerismu (kompletní, smíšený, mikro-
chimerismus) a použitou metodu. V této části byl analyzován soubor 474 pacientů transplantovaných od nepříbuzných 
i příbuzných dárců. Při porovnání délky přežití mezi kategoriemi pacientů se smíšeným a kompletním chimerismem byl 
zaznamenán vysoce signifikantní rozdíl jak ve skupině pacientů monitorovaných pomocí Variable Number of Tandem 
Repeats analýzy v kombinaci se Short Tandem Repeats analýzou, tak i ve skupině monitorované vysoce citlivou me-
todou kvantitativní PCR v reálném čase (p < 0,0001, respektive p = 0,0002). Detekce smíšeného chimerismu je tak 
vysoce rizikovým faktorem potransplantačního průběhu. Jako potenciálně riziková byla prokázána i skupina pacientů 
s mikrochimerismem (p = 0,0201). 
Předpokladem úspěšné transplantace je výběr vhodného dárce na základě genotypové shody v HLA systému a sledování 
dynamiky buněčného chimerismu po provedení vlastní transplantace pomocí citlivých metod.

KLÍČOVÁ SLOVA
HLA – chimerismus – alo-HSCT – qPCR

SUMMARY 
Vraná M., Čechová H., Pegová K., Nazarová S., Vítek A.
Genetic tests for selecting haematopoietic stem cell donors and post-transplant monitoring
Allogeneic haematopoietic stem cell transplantation is one of the curative approaches in haematological malignancies. 
The aim of our work was to analyse the influence of genetic tests used in the selection of stem cell donor and post-
-transplant monitoring on patient survival post-transplant. The analysed cohort consisted of 611 transplantations from 
HLA matched donors.
The section of donor selection assessed the impact of HLA test accuracy. The cohort analysed in this section included 
292 patients transplanted from unrelated donors. It was divided according to the genetic methods used. The results 
showed a statistically significant difference between the group of patients with HLA match genetically determined in 
HLA class II only and the group with both HLA I and II match tested, respectively (p =value 0.0189). The accuracy of the 
methods used (PCR with sequence specific primers vs. Sanger sequencing) did not significantly affect the survival of 
the transplanted patients (p = 0.6077).
The section of post-transplant monitoring evaluated the degree of cell chimerism (complete, mixed, microchimerism) 
and the method used. This section analysed 474 patients transplanted from unrelated and related donors. A significant 
difference in survival was observed between patients with complete and mixed chimerism, respectively: p < 0.0001 
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using Variable Number of Tandem Repeats analysis in combination with Short Tandem Repeats analysis and p = 0.0002 
using highly sensitive quantitative real-time PCR.
Detection of mixed chimerism is thus a high-risk factor in the post-transplantation course. The group of patients with 
microchimerism (p = 0.0201) was also shown to be potentially at risk.
The selection of a suitable donor based on genotypic HLA match and cell chimerism monitoring after transplantation 
using sensitive methods are prerequisites of a successful allo-HSCT.

KEY WORDS
HLA – chimerism – allo-HSCT – qPCR

ÚVOD
Alogenní transplantace hematopoetických kmeno-

vých buněk (alo-HSCT) je jednou z používaných modalit 
v léčbě hematologických malignit. Pro úspěšnost alo-
-HSCT je zásadní shoda v HLA systému (Human Leukocyte 
Antigens). Produkty jeho enormně polymorfních genů 
jsou transmembránové glykoproteiny, které rozpo-
znávají v  organismu cizí struktury, a  tím zahajují 
kaskádu imunitních odpovědí. Neshoda v HLA oblasti 
mezi dárcem a příjemcem transplantátu může navodit 
odhojení tohoto štěpu, popř. způsobit nemoc štěpu 
proti hostiteli GvHD (Graft Versus Host Disease), která je 
vážnou až fatální komplikací alo-HSCT. Testy HLA po-
mocí genetických metod, které jsou v praxi využívány 
od devadesátých let, významně přispívají ke znalostem 
polymorfismů HLA [1], a tím i ke zpřesnění shody mezi 
pacientem a  dárcem alo-HSCT. Vyhledání vhodného 
dárce hematopoetických kmenových buněk dle míry 
jeho shody s pacientem v HLA systému je v ÚHKT pro-
váděno v souladu s odbornými požadavky Evropské fe-
derace pro imunogenetiku již od doby první provedené 
transplantace v roce 1986.

Dalším významným genetickým testem pro alo-
-HSCT je monitorování buněčného chimerismu po 
provedené transplantaci. Pomocí něj lze sledovat dy-
namiku přihojení štěpu, přežívání a množení dárcov-
ských buněk. Zároveň je zásadní pro včasné zachycení 
návratu autologní krvetvorby po původním přihojení 
štěpu, které naznačuje riziko relapsu onemocnění. 
Za tímto účelem se vyšetření buněčného chimeris- 
mu provádí v ÚHKT od roku 1992. Pomocí vysoce va-
riabilních polymorfismů lokalizovaných v rámci ce-
lého genomu lze určit rozdíly v DNA profilu příjemce 
a dárce, a odlišit tak původ buněk. Molekulární ana-
lýza individuálního buněčného chimerismu v daném 
časovém bodě po transplantaci krvetvorných buněk 
je pak nespecifickým markerem potransplantační 
krvetvorby pro všechny diagnózy s cílem poskytnout co 
nejpřesvědčivější diagnostické podklady pro klinická 
rozhodnutí.

Přesnost používaných genetických metod pro testo-
vání HLA shody i pro sledování buněčného chimerismu 
se neustále dynamicky vyvíjí. Cílem naší práce byla 
analýza vlivu použitých testů na úspěšnost alo-HSCT 
provedených v ÚHKT.

Jak vyšetření HLA genotypizace, tak i vyšetření bu-
něčného chimerismu splňují požadavky na akredito-
vané vyšetření nejen podle českých norem, ale i podle 
standardů European Federation for Immunogenetics 
(EFI). Vyšetření HLA genotypizace je akreditováno pod 
touto asociací již od roku 2006 a jako první laboratoř 
v  České republice se ÚHKT v  roce 2013 akreditovalo 
u EFI i pro oblast vyšetření buněčného chimerismu. 
Pro tyto metodiky organizujeme pro tuzemské i  za-
hraniční účastníky externí hodnocení kvality již od 
roku 2005. Od roku 2014 jsme byli také zařazeni do 
seznamu poskytovatelů External proficiency testing 
v rámci EFI [2].

SOUBOR VYŠETŘENÝCH A METODIKA

Analyzovaný soubor
Celkově bylo v letech 1986–2013 v ÚHKT transplan-

továno 917 pacientů. Sledovaný soubor zahrnuje 611 
z nich, kteří podstoupili alo-HSCT od HLA shodných 
dárců. Je tvořen 356 muži a  255 ženami ve věkovém 
rozmezí od 16 do 86 let s mediánem 45 let. Pacienti byli 
rozděleni do 8 diagnostických skupin, a to na pacienty 
s akutní myeloidní leukemií (AML), akutní lymfoblas-
tickou leukemií včetně lymfoblastického lymfomu (ALL 
a LBL), chronickou myeloidní leukemií (CML), chro-
nickou lymfoblastickou leukemií spolu s  lymfomem 
z malých lymfocytů a prolymfocytární leukemií (CLL, 
SLL, PLL), lymfomy typu Hodgkin a  non-Hodgkin, 
myelodysplastickým syndromem (MDS), myeloproli-
ferativním onemocněním a ostatními nezařazenými 
diagnózami. Pacienti před alo-HSCT podstoupily my-
eloablativní nebo nemyeloablativní přípravu a vlastní 
transplantace proběhla podáním štěpu periferních 
kmenových buněk (PBPC), buněk kostní dřeně (BM) 
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a v jednom případě pupečníkové krve (CB). Podrobné 
počty jsou uvedeny v grafech 1 a 2.

V tomto souboru byl analyzován vliv přesnosti po-
užitých genetických testů HLA a buněčného chimeris- 
mu na celkové přežívání pacientů po transplantaci. 
Analýza vlivu testů HLA byla provedena u 292 pacientů 
transplantovaných od nepříbuzných dárců v celém sle-
dovaném období. Pro sledování vlivu dynamiky buněč-
ného chimerismu byl vybrán soubor 474 pacientů, kteří 
podstoupili alo-HSCT mezi léty 1998–2013 (u pacientů 
transplantovaných před rokem 1998 nejsou k dispozici 
statisticky zhodnotitelná data).

METODIKA
V letech 1986–1998 byly lokusy HLA II. třídy DRB1 

a DQB1 na úrovni rozlišení alel testovány genetickou 
metodou a antigeny HLA I. třídy (A, B a C) pouze sé-
rologicky. V  uvedeném období byla použita metoda 
PCR-SSP (polymerázová řetězová reakce se sekvenčně 
specifickými primery).

Od roku 1999 byla prováděna genotypizace nejen 
HLA I. třídy, ale i II. třídy (lokusy HLA-A, B, C, DRB1 

a DQB1) na úrovni rozlišení alel, a to v letech 1999–2006 
výhradně metodou PCR-SSP a  od roku 2006 nově za-
vedenou přesnější metodou SBT (sequence-based typing). 
Tato metoda umožňuje nejen přesnou genotypizaci 
známých alel HLA systému, ale i detekci alel nových [3]. 

Pro testování buněčného chimerismu byla od roku 
1992 používána analýza polymorfismů typu Variable 
Number of Tandem Repeats (VNTR) s citlivostí 1–5 %, ná-
sledně v kombinaci s analýzou Short Tandem Repeats 
(STR) s  citlivostí 1 %. Obě metody jsou založené na 
stanovení genotypu délkových polymorfismů fragmen-
tační analýzou, a to buď na agarózovém gelu (VNTR) 
nebo v genetickém analyzátoru (STR). Od června roku 
2011 byla zavedena vysoce citlivá metoda analýzy poly-
morfismů typu krátkých inzercí a delecí (indel) pomocí 
kvantitativní PCR v reálném čase (qPCR) založená na 
TaqMan technologii [4, 5]. Podle interních validací byla 
stanovena citlivost jako 0,035 %. Od prosince 2012 byla 
zavedena multiplexní analýza qPCR, která umožňuje 
zvýšit efektivitu a  snížit finanční náročnost metody 
[6]. Pro správnou kvantifikaci buněčného chimerismu 
je zásadní nejen citlivost používaných metod, ale je 
důležité brát v úvahu i případné cytogenetické změny 
primárního onemocnění, pro které pacient alo-HSCT 
podstoupil. Výběr nevhodného polymorfismu může 
vést k chybné interpretaci výsledků. Z toho důvodu jsou 
vybírány alespoň dva polymorfismy ležící na odlišných 
chromozomech [7].

Všechny statistické parametry byly zpracovány po-
mocí softwaru GraphPad Prism 4.03 (La Jolla, CA, USA) 
a data následně vyhodnocena metodou analýzy přežití 
(Kaplanova-Meierova analýza). Signifikance byla sta-
novena pomocí Mannova-Whitneyova testu na hladině 
významnosti 0,05.

VÝSLEDKY

HLA genotypizace
Testovaný soubor 292 pacientů transplantovaných 

od HLA shodných nepříbuzných dárců byl rozdělen do 
dvou skupin podle genetických testů HLA shody, dru-
há skupina pak následně do kategorií podle použitých 
genotypizačních metod. U obou skupin bylo hodnoceno 
celkové tříleté přežití pacientů po provedené alo-HSCT. 

První skupina zahrnuje 23 pacientů (8 % z analyzova-
ného souboru), u kterých byla kompatibilita HLA mezi 
pacientem a dárcem stanovena genetickými metodami 
pouze v lokusech HLA II. třídy (lokusy DRB1 a DQB1). 
Míra shody HLA I. třídy (antigeny HLA-A, B a Cw) byla 
určena sérologicky. Jedná se o pacienty transplantované 
v  letech 1986–1998. Ze sledování potransplantačního 
průběhu byla u této skupiny pacientů stanovena prav-

Graf 1. Rozdělení souboru pacientů podle diagnostických skupin

Graf 2. Rozdělení souboru pacientů podle přípravného režimu a typu 
štěpu
Vysvětlivky: CB – cord blood (pupečníková krev), PBPC – periferní 
krvetvorné kmenové buňky, BM – bone marrow (kostní dřeň)
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děpodobnost tříletého přežití 26 % s mediánem délky 
přežití méně než čtyři měsíce. 

Druhá skupina zahrnuje 269 pacientů, kteří byli 
transplantováni po roce 1998. V  této skupině byla 
míra HLA shody testována genetickými metodami 
v  lokusech HLA I. i  II. třídy (HLA-A, B, Cw, DRB1 
a  DQB1). Pravděpodobnost tříletého přežití těchto 
pacientů je 55 %, medián délky přežití nebyl při této 
analýze dosažen.

Tato skupina byla dále rozdělena na dvě katego-
rie podle použitých genotypizačních metod HLA, 
a to na kategorii s testy HLA shody metodou PCR-SSP 
(transplantace v  letech 1999–2005) a  kategorii testo-
vanou přesnější metodou SBT (transplantace v letech 
2006–2013). V jednotlivých kategoriích byla pravděpo-
dobnost tříletého přežití 58%, respektive 54%. 

Byl zaznamenán signifikantní rozdíl tříletého přeži-
tí mezi skupinou pacientů transplantovaných do roku 
1998 v porovnání s pacienty transplantovanými po roce 
1998, kdy genetické testy HLA kompatibility zahrnovaly 
lokusy HLA I. i II. třídy (p = 0,0189). Mezi kategoriemi 
pacientů testovaných různými metodami genotypiza-
ce HLA I. a II. třídy (transplantace v letech 1999–2005 
vs. 2006–2013) signifikantní rozdíl zaznamenán nebyl  
(p = 0,6077). Přesné rozdělení souboru do jednotlivých 
skupin, pravděpodobnost tříletého přežití a  medián 
přežití jsou uvedeny v  tabulce 1. Křivky přežití jsou 
zobrazeny v grafu 3.

Vyšetření buněčného chimerismu
Soubor 474 pacientů transplantovaných od HLA 

shodných příbuzných i nepříbuzných dárců byl roz-
dělen podle používaných metod do dvou skupin. 
Podle míry chimerismu byl následně diferencován 
na kategorii pacientů s  kompletním chimerismem 
(CC, detekce pouze genotypu dárce), se smíšeným 
chimerismem (MC, současná detekce genotypu dárce 
i příjemce) a ve druhé skupině i s mikrochimerismem 
(Mc, smíšený chimerismus s přítomností genotypu 
příjemce nižší než 1 %). V  jednotlivých kategoriích 
bylo hodnoceno celkové tříleté přežití pacientů po 
alo-HSCT.

První skupina zahrnuje 337 pacientů (71 % z celko-
vého souboru). Míra chimerismu byla určena meto-
dami VNTR a  STR analýzy používanými v  období let 
1992–5/2011. Pravděpodobnost tříletého přežití byla 
v kategorii pacientů s kompletním chimerismem 67% 
(medián délky přežití nedosažen) a v kategorii pacientů 
se smíšeným chimerismem pouze 14% (medián délky 
0,548 let). Mikrochimerismus nebylo možné detekovat 
díky nízké citlivosti metod. 

Druhá skupina představuje 137 pacientů (29 % z cel-
kového souboru). Míra chimerismu byla stanovena 
spolu s STR analýzou nově také metodou detekce poly-
morfismů typu indel používanou od června 2011 do sou-
časnosti. Díky vysoké citlivosti této metody je možné 
rozlišit jak kategorii pacientů s CC a MC, tak i kategorii 
pacientů s Mc. Pravděpodobnost tříletého přežití byla 
v  kategorii pacientů s  CC 72 % (medián délky přežití 
nedosažen), s MC 19 % (medián délky přežití 0,663 let) 
a s Mc 42 % (medián délky přežití 2,149 roku) – tabulka 
2, graf 4.

V obou skupinách byl zaznamenán vysoce signifi-
kantní rozdíl v délce přežití mezi kategoriemi pacientů 
se smíšeným a kompletním chimerismem (první sku-
pina p < 0,0001; druhá skupina p = 0,0002). Detekce 
smíšeného chimerismu je tak vysoce rizikový faktor 
potransplantačního průběhu.

Ve druhé skupině se jako potenciálně riziková pro-
kázala už i kategorie pacientů s přítomností autologní 

Tab. 1. Rozdělení souboru pacientů podle použitých metod testování HLA shody				  

Rok HSCT Metoda genotypizace/
Testované lokusy

Počet pacientů Přežití po alo-HSCT* Medián (roky)

1986–1998 PCR-SSP/HLA II. třídy 23 (8 %) 0,26 (26 %) 0,323

1999–2013 PCR-SSP/HLA I. a II. třídy 
(1999–2005)

72 (25 %) 0,58 (58 %) nedosažen

SBT/HLA I. a II. třídy 
(2006–2013)

197 (67 %) 0,54 (54 %) nedosažen

 Vysvětlivky: *Pravděpodobnost tříletého přežití po provedené alo-HSCT.

Graf 3. Křivka přežití ve skupinách podle použitých metod testování HLA 
shody

proLékaře.cz | 4.4.2026



TRANSFUZE HEMATOL. DNES      23,  SUPLEMENT 201772

ZVLÁŠTNÍ VYDÁNÍ SUPLEMENTU K 65. VÝROČÍ ÚHKT

krvetvorby nižší než 1 %, tedy mikrochimerismem. 
Rozdíl v délce přežití mezi touto kategorií a kategorií 
pacientů s kompletním chimerismem byl signifikantní 
(p = 0,0201). 

Při vzájemném porovnání skupin byl také zazname-
nán pokles počtu pacientů se smíšeným chimerismem 
(23 % vs. 15 %), a to zejména díky včasnému odhalení 
rizikových pacientů pomocí qPCR, a tím snížení prav-
děpodobnosti progrese do vysoce rizikové kategorie 
smíšeného chimerismu. Včasná detekce autologní kr-
vetvorby je tedy pro délku přežití zásadní. Procentuální 
zastoupení pacientů v jednotlivých kategoriích a sku-
pinách znázorňuje graf 5.

Při vzájemném porovnání podle míry detekovaného 
chimerismu mezi skupinami bylo zjištěno mírné zlep-
šení tříletého přežití v kategorii pacientů s kompletním 
i  smíšeným chimerismem, i  když rozdíl nedostáhl 
nastavenou hladinu signifikance (CC; p = 0,4390 a MC; 
p = 0,7291). 

DISKUSE
Z uvedených křivek tříletého celkového přežití v zá-

vislosti na přesnosti typizace HLA se v našem souboru 
jeví jako zásadní zavedení genotypizace HLA I. třídy 
od roku 1999. Nicméně je nutné zdůraznit, že v tomto 
roce bylo současně s genotypizací HLA I. třídy v ÚHKT 
zavedeno také podávání ATG pacientům transplantova-
ným od nepříbuzných dárců. Je prokázáno, že podání 
ATG před převodem štěpu snižuje riziko vzniku akutní 
a  chronické GVHD, a  zlepšuje tak potransplantační 
průběh [8]. Významné zlepšení přežívání nelze tedy 
přičítat pouze zpřesnění testování HLA shody mezi 
pacienty a dárci alo-HSCT. 

Upřesnění HLA genotypizace pomocí SBT bez dopl-
nění testování dalších HLA lokusů v roce 2006 nepři-
neslo žádné výrazné změny v přežití transplantovaných 
pacientů (viz graf 3).

V souladu s našimi výsledky a s aktuálními poznatky 
z renomovaných zdrojů lze předpokládat, že rozšíření 
testování HLA shody přináší zlepšení přežití transplan-
tovaným pacientům. Genem HLA, který je aktuálně 
zkoumán jako další významný faktor pro zlepšení po-
transplantačního průběhu, je HLA-DPB1. Tento lokus je 
sledován již dlouhodobě, nicméně nalezení dárce s úpl-
nou shodou v HLA-A, -B, -C, -DRB1, -DQB1 i -DPB1 je 
však problematické, jak ukázala již naše starší práce [9]. 
Provedené studie však dokladují různý vliv konkrétních 
DPB1 neshod na potransplantační průběh. Některé typy 
neshod v  DPB1 lokusu (označované jako permisivní) 
jsou pacienty po alo-HSCT dobře tolerovány a nezhor-
šují přežití po alo-HSCT [10, 11]. Novým trendem je 
proto hledání dárců s permisivními DPB1 neshodami. 
Testování HLA pro vyhledání vhodných nepříbuzných 

Graf 4. Křivka přežití podle míry chimerismu

Graf 5. Procentuální zastoupení pacientů v jednotlivých kategoriích mezi 
skupinami podle míry chimerismu

Tab. 2. Rozdělení souboru pacientů podle použitých metod a míry buněčného chimerismu				  

Použitá metoda Míra chimerismu Počet pacientů Přežití po alo-HSCT* Medián (roky)

VNTR + STR CC 259 (77 %) 0,67 (67 %) nedosažen

MC 78 (23 %) 0,14 (14 %) 0,548

qPCR CC 90 (66 %) 0,72 (72 %) nedosažen

MC 21 (15 %) 0,19 (19 %) 0,663

Mc 26 (19 %) 0,42 (42 %) 2,149 

Vysvětlivky: *Pravděpodobnost tříletého přežití po provedené alo-HSCT.
VNTR = Variable Number of Tandem Repeats, STR = Short Tandem Repeats, qPCR = kvantitativní PCR v reálném čase. CC = kompletní chimerismus,  
MC = smíšený chimerismus, Mc = mikrochimerismus 
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dárců i v DPB1 lokusu bylo v ÚHKT zavedeno od roku 
2016. Naše první výsledky dokazují možnost nalezení 
dárců s kompletní shodou ve standardně sledovaných 
HLA lokusech a  s  permisivními neshodami v  HLA-
DPB1 (tab. 3), nicméně data z dlouhodobého sledování 
potransplantačního průběhu nejsou u našich pacientů 
dosud dostupná.

Zavedení metody qPCR pro monitorování hladiny 
buněčného chimerismu do rutinního vyšetření zásad-
ně zpřesnilo hodnocení potransplantačního průběhu 
pacientů. V České republice jsme metodu qPCR zavedli 
do praxe od roku 2011 jako jedna z prvních laboratoří. 
Vyznačuje se vysokou citlivostí 0,035 %, čímž umožní 
zachytit relaps mnohem dříve než klasické metody. 
Ahci et al. (2017) publikovali zjištění, že predikovat 
relaps lze 180 dní před jeho vznikem v podstatně více 
případech metodou qPCR než STR analýzou (v kostní 
dřeni 100 % vs. 37,5 %, v periferní krvi 100 % vs. 12,5 %) 
[12]. Přínos metody qPCR prokázal již dříve i Koldehoff 
et al. (2006) [13], který uvádí schopnost detekovat re-
laps pomocí qPCR 120 vs. 30 dní před jeho začátkem 
(p < 0,007). 

Z našich výsledků vyplývá, že použitím citlivé meto-
dy qPCR ve druhé skupině dochází k odlišení kategorie 
pacientů s mikrochimerismem, která je již považována 
za rizikovou. Z tohoto důvodu je následně vhodné tyto 
pacienty monitorovat v kratších časových intervalech. 
Při trvajícím nárůstu autologní krvetvorby lze pak ma-
nipulací s imunosupresí a eventuálně dalšími léčebný-
mi postupy se štěpem celý proces ovlivnit, a docílit tak 
opět kompletního dárcovského chimerismu. K progresi 
do vysoce rizikové kategorie smíšeného chimerismu tak 
dochází u menšího počtu pacientů. 

ZÁVĚR
Naše práce potvrdila vliv použití genetických testů 

na přežití pacientů po alo-HSCT. Shoda mezi pacientem 
a dárcem identifikovaná genotypizací v oblasti HLA I. 
i II. třídy (HLA-A, B, C, DRB1, DQB1) na úrovni stanove-
ní alel je základním požadavkem úspěchu transplanta-
ce od nepříbuzných dárců. Vliv detailní přesnosti pou-
žitých genotypizačních metod nebyl prokázán. Otázkou 
zůstává, zda zahrnutí dalších vybraných lokusů HLA do 

rutinního výběru dárců může u našich pacientů dále 
zvýšit úspěšnost prováděných transplantací.

Pro monitorování buněčného chimerismu u pacien-
tů po alo-HSCT je důležité používat metody s vysokou 
citlivostí, jako je qPCR, která umožní včasně rozpoznat 
molekulární relaps. V případě nálezu smíšeného chi-
merismu nebo mikrochimerismu je žádoucí sledovat 
jeho dynamiku. Při narůstajícím trendu je nutné za-
hájit co nejdříve efektivní léčbu. 
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EFI pro HLA
n �Oddělení HLA Ústavu hematologie a krevní transfuze je jako jedna ze čtyř laboratoří HLA v Česku 

držitelem akreditace European Federation for Immunogenetics (EFI)
n �Jako jediná česká laboratoř má oddělení HLA ÚHKT akreditaci i pro kategorii vyšetření buněčného 

chimerismu
n �Kromě dospělých pacientů ÚHKT vyšetřuje oddělení HLA rovněž pediatrické pacienty Kliniky dětské 

hematologie a onkologie FN Motol
n �Díky EFI akreditaci jsou pro tyto pacienty dostupní dárci hematopoetických kmenových buněk nejen 

z obou českých registrů, ale i z registrů v konsorciu The World Marrow Donor Association (WMDA)
n �Ve WMDA je sdruženo téměř osmdesát registrů dobrovolných dárců kme-

nových buněk, celkový počet dostupných dárců přesahuje 30 milionů
n �Vzhledem k  vysokému polymorfismu HLA systému je možnost výběru 

z tohoto portfolia zásadní pro nalezení optimálních dárců pro transplan-
tované pacienty

European Federation for Immunogenetics (EFI) je mezinárodní odborná 
společnost, která si klade za cíl podporu rozvoje imunogenetiky v lékařství 
a výzkumu. Zprostředkovává výměnu informací a přispívá k šíření doved-
ností a znalostí mezi pracovníky tohoto oboru (imunogenetika, testování his-
tokompatibility, transplantační medicína). Na základě odborné diskuze vy-
dává a pravidelně aktualizuje doporučení pro standardizaci metod, kontrolu 
kvality a odborná kritéria pro akreditaci, jejichž zavedení posuzuje v rámci 
akreditačního šetření. Oddělení HLA Ústavu hematologie a krevní transfuze 
je držitelem EFI akreditace od roku 2007. In
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