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Въпреки че при органна трансплантация се извършва рутинно терапевтичен лекарствeн 

мониторинг, все още е трудно да се предскаже ефективността на имуносупресията (ИС).  

Целта на изследването е да се оцени приложимостта на NGS панел за персонализирано 

мониториране на имуносупресивната терапия при пациенти с трансплантиран бъбрек. 

Материали и методи: Разработихме панел за таргетно ре-секвениране на гени, свързани с 

отговор на ИС терапия с помощта на AmpliSeq designer. Панелът включва 22 гена с 442 двойки 

праймери, разделени в 2 пула и покриващи 99,46% от екзоните на гените. Секвенирането беше 

извършено на платформа Ion S5 с 540 Chip, а анотацията на вариантите - на Ion Reporter. За 

валидиране на клиничната приложимост на панела изследвахме 71 бъбречно трансплантирани 

пациенти, проследявани рутинно за концентрация на циклоспорин (n=33) или такролимус 

(n=38). 

Резултати: В анализираните 11 гена бяха идентифицирани >1000 полиморфизма - синонимни 

(65%), missense (30%), промяна в рамката на четене (3%), nonsense (> 1%), както и такива с 

неизвестно влияние. От установените неописани полиморфизми, при 5 има промяна в рамката 

на четене, а при 12 има несинонимна промяна в кодона, водеща до замяна на аминокиселина. 

Най-голям полиморфизъм се наблюдава в групата на АТФ свързващите протеини – 547. По-

нисък е броят на полиморфизмите в групата на цитохром Р450 – 344 в изследваните 7 гена. 

Установени са мутации, корелиращи с метаболизма на приложените имуносупресори.  

Заключение: Предварителните резултати показват, че разработеният панел позволява 

успешно идентифициране на отделните SNP в ензимите, участващи в метаболизма на ИС 

лекарства. Панелът може да намери приложение за фармакогенетична оценка на отговора на 

терапията, с което да допринесе за персонализиран подход при пациенти с трансплантиран 

бъбрек.  
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