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Introducere 

Genetica medicală a devenit o specialitate crucială cu un mare impact la nivel mondial, care este 

legată atât de sănătatea individuală, cât și de sistemele de sănătate publică. Unele dintre cele mai 

importante avantaje includ: detectarea și intervenția timpurie prin teste de predispoziție genetică, 

diagnosticarea precisă, medicina personalizată, ceea ce înseamnă o abordare adaptată fiecărui 

pacient în parte, gestionarea vieții și îngrijirea pacienților cu afecțiuni rare; de asemenea, poate oferi 

cercetătorilor posibilitatea de a urmări descendența străveche și de a învăța despre evoluția 

populațiilor. La scară largă, impactul asupra sistemelor de sănătate publică începe să se facă simțit 

în țările dezvoltate care au ales să pună în aplicare teste genetice pentru screening și/sau diagnostic. 

1.​ Istoria geneticii medicale 

Gregor Mendel a fost un călugăr, profesor și biolog, născut în Republica Cehă de astăzi, pe atunci 

Imperiul Austriac, care a descoperit principiile de bază ale eredității. A trăit între 1822 și 1884 și 

este considerat a fi "părintele" geneticii moderne sau mendeliene. Prin binecunoscutele sale 

experimente cu mazăre, el a postulat bazele eredității și a numit "factori" ceea ce noi numim acum 

"gene" pentru a explica ce determină formarea trăsăturilor într-un organism. Cele trei legi ale 

eredității publicate în lucrarea sa "Experimente în hibridizarea plantelor" din 1856, legea segregării, 

legea asortării independente și legea dominanței și uniformității, rămân incontestabile până în zilele 

noastre. Munca lui Mendel a rămas nevalorificată până în 1900, când trei biologi europeni i-au 

descoperit munca simultan, Hugo DeVries, Carl Correns și Erich von Tschermak. Aceștia au 

sensibilizat publicul cu privire la munca sa, făcând-o cunoscută oamenilor de știință și publicului 

larg [1-10]. 

 

2.​ Imaginea actuală a geneticii medicale 

În secolul XXI, observăm expansiunea medicinei personalizate și genomice, care a determinat 

oamenii de știință să își propună să producă terapii genice prin editarea genelor sau tehnica CRISPR 

(clustered regularly interspaced short palindromic repeats). 

În domeniul terapiei genice, există două grupuri principale. Prin procesul de terapie genică ex vivo, 

celulele sunt extrase de la pacient, se introduce material genetic nou, iar celulele sunt apoi returnate 

pacientului după ce au fost asamblate într-un vehicul de livrare cunoscut sub numele de vector. 

Această abordare este utilizată pentru tratamentul unei varietăți de afecțiuni, inclusiv anemia 

falciformă, adrenoleucodistrofia, boala granulomatoasă cronică și altele. În timpul terapiei genice in 

vivo, vectorul este fie injectat într-un organ țintă precum ochiul, fie infuzat direct în circulație prin 

administrare intravenoasă (IV). Terapia genică in vivo poate trata o varietate de afecțiuni, inclusiv 

hemofilia și deficitul de ornitin-transcarbamilază, printre altele. 



Cele două cercetătoare care au inventat metoda CRISPR sunt Emmanuelle Charpentier și Jennifer 

Doudna, care au primit Premiul Nobel pentru Chimie în 2020, "pentru dezvoltarea unei metode de 

editare a genomului". 

CRISPR este o metodă utilizată de cercetători pentru editarea selectivă a ADN-ului organismelor. 

CRISPR a fost reconfigurat pentru aplicații de laborator pornind de la mecanismele naturale de 

editare a genomului identificate la bacterii. 

Terapia genică este o metodă care utilizează genele pentru a trata, preveni sau vindeca boli sau 

tulburări medicale. Terapia genică funcționează adesea prin introducerea de copii normale ale unei 

gene defecte sau mutante, sau prin înlocuirea unei gene defecte sau absente din celulele unui pacient 

cu o versiune funcțională. Terapia genică a fost utilizată pentru tratarea atât a bolilor genetice 

moștenite (de exemplu, hemofilia și siclemia), cât și a bolilor dobândite (de exemplu, leucemia) 

[5-10].  

 

3. Obiective generale și ipoteze 

Partea codantă a ADN-ului se numește exom. O genă este formată din literele A, T, C, G, iar 

ADN-ul, este alcătuit din introni și exoni. Toate procesele celulare care au loc în organism sunt 

reglate de ADN. Cu toate acestea, nu toate tipurile de ADN fac acest lucru. Se știe că doar 1-2% din 

toate genele codifică sau conțin instrucțiuni pentru proteine, care sunt componentele de bază ale 

celulelor și stau la baza tuturor proceselor organismelor vii. Chiar dacă cercetătorii credeau că vor 

descoperi mult mai multe gene la om, aproximativ 20 000-25 000 de gene sunt conținute în 

genomul uman. Unul dintre cele mai importante aspecte ale complexității umane este modul în care 

aceste gene sunt controlate de restul de 99% din ADN-ul nostru, care este denumit "necunoscutul" 

genomului.  

Deși secvențierea întregului genom al unei persoane este posibilă, acest proces este costisitor și 

necesită o cantitate semnificativă de spațiu de stocare pentru datele bioinformatice obținute. 

Secvențierea întregului exom este mai frecvent utilizată și mai rentabilă, deoarece se estimează că 

85% din toate variantele genetice care provoacă boli pot fi găsite în exom. 

Mai mult de aproximativ 6% din toate sarcinile cu malformații sunt diagnosticate prin utilizarea 

cariotipului molecular, în timp ce testul standard, care este cariotipul clasic din lichidul amniotic, 

detectează între 8 și 10% din toate sarcinile anormale. Pe de altă parte, un număr semnificativ de 

sarcini rămân nediagnosticate. Conform cercetărilor efectuate la nivel mondial, WES prenatal este 

responsabil pentru aducerea la lumină a unui diagnostic în 20-80% la sută din cazuri, iar în anumite 

situații selecționate, chiar mai mult de 90%. ​

Scopul acestui studiu este de a demonstra semnificația testării genetice prenatale prin WES în 



populația din România, în special la gravidele care prezintă la ecografie fetuși malformați sau 

RCIU. Studiul își propune să determine diagnosticul cu certitudine absolută și procentul exact din 

populație pentru care testarea pune diagnosticul. Acest lucru va permite o decizie informată cu 

privire la sarcină, precum și un management semnificativ îmbunătățit al cazului, inclusiv 

posibilitatea administrării tratamentului in utero sau imediat după naștere în anumite circumstanțe. 

Studiul își propune astfel să elaboreze un ghid pentru medicii din România și nu numai, bazat pe 

dovezi, în funcție de variantele descoperite în populația noastră privind diagnosticul prenatal și 

etapele de realizare a acestuia, atunci când este necesar, la pacientele selectate. 

WES este o tehnică de secvențiere ADN de nouă generație care poate obține toate regiunile 

codificatoare ale genomului uman (exoni) - peste 22 000 de gene. Această tehnologie modernă și 

eficientă permite identificarea rapidă și rentabilă a polimorfismelor/variantelor cu un singur 

nucleotid (SNP/SNV), a variațiilor numărului de copii (CNV) și a inserțiilor sau delețiilor mici 

(indels), precum și a mutațiilor rare de novo. Această bibliotecă de date brute astfel obținute poate fi 

reinterpretată și reclasificată în timp, în funcție de dezvoltarea bazelor de date și a cunoștințelor în 

domeniu, fără a fi nevoie de o nouă recoltare de sânge sau de alt material biologic de la pacient. 

La nivel internațional, nu există o reglementare strictă privind recomandarea acestor teste 

personalizate, deoarece acestea au fost efectuate doar recent pentru diagnostic și nu pentru 

cercetare. 

Diverse țări europene utilizează deja această tehnologie, cu o mare incertitudine în ceea ce privește 

alegerea testării Solo sau Trio - adică testarea numai a fătului prin analiza lichidului amniotic sau 

testarea părinților din prima etapă, care se numește WES Trio. O altă întrebare care apare este dacă 

panelurile specifice, cum ar fi cele cardiologice sau neurogenetice, sunt mai rentabile decât 

secvențierea exomului. 

 

Motivația subiectului ales 

Existența unui număr tot mai mare de sarcini cu malformații sau restricții de creștere fetală care nu 

sunt diagnosticate prin metodele existente. 

Nevoia de a ști dacă malformația detectată prin ecografie a fătului este unică sau face parte dintr-un 

sindrom genetic complex. 

Prevalența anomaliilor congenitale în populația generală este de aproximativ 3%-5%. De la prima 

raportare a utilizării ecografiei în obstetrică, aceasta a devenit un instrument important pentru 

detectarea defectelor structurale fetale, depistând prezența lor în 2-3% din cazuri. Evaluarea 



translucenței nucale în primul trimestru reprezintă, de asemenea, un instrument de screening pentru 

anomaliile structurale fetale. Există o asociere între translucența nucală crescută și anomaliile 

cromozomiale, în special trisomia 21 sau monosomia X, precum și cu prezența diferitelor anomalii 

structurale fetale cardiace, gastrointestinale sau ale sistemului limfatic. Peste 75-80% din anomaliile 

fetale apar în primele 3 luni de gestație. Prin urmare, o bună vizualizare a fătului în acest stadiu 

permite detectarea precoce a anomaliilor structurale. Ratele de detectare prin examinare ecografică 

a anomaliilor structurale majore în primul și al doilea trimestru variază de la 12,0% -44% și, 

respectiv, de la 20% la 87%. 

 

Întrebarea de cercetare 

Câte cazuri de fetuși malformați cu cariotip molecular negativ au rezultate pozitive la testul WES în 

populația României? 

Aflarea procentului de cazuri pentru care WES pune diagnosticul, comparativ cu cariotipul 

molecular (diagnostic prenatal actual) în populația din țara noastră. 

 

Obiective și ipoteze 

Testarea WES prenatală pune diagnosticul în până la 80% din cazurile selectate la nivel 

internațional (malformații sau IUGR), ajutând medicul și familia să ia o decizie informată și să aibă 

o viziune de ansamblu asupra sarcinii. 

Primul obiectiv este de a cunoaște procentul pentru care în România se găsește diagnosticul cert. 

Celălalt obiectiv este urmărirea deciziilor familiilor informate și a modului în care acestea aleg să 

continue sau nu sarcina în funcție de aflarea diagnosticului cert de sindrom genetic. 

Se recomandă consultul genetic pre și post-test. Consultația pre-test are scopul de a alege testarea 

țintită și personalizată pentru fiecare caz în parte și de a analiza utilitatea și beneficiul posibil al 

testării genetice specifice. Consultația post-test se realizează cu scopul de a interpreta rezultatele și 

de a consilia familia cu privire la modul de transmitere, recurența și posibilele complicații ale 

patologiei genetice descoperite. 

Completarea algoritmului de testare gold standard existent cu această metodă de testare de nouă 

generație ar trebui să devină noul gold standard la pacienții selectați, făcând diagnosticul sigur în 

până la 80-92% din cazuri. 



Algoritmul pentru testarea fetușilor cu malformații nespecifice este prezentat și în figura 7. Etapele 

sunt: 

1.consiliere genetică pre-testare 

2. cariotip molecular - dacă rezultatul este normal 

3. Se efectuează WES 

4. consiliere genetică post-test și management direcționat 

 

Figura 7: Algoritmul de testare pentru fetuși cu malformații nespecifice 

 

 



 

 

 

4. Evoluția secvențierii întregului exom prenatal: De la citogenetică la medicina de precizie 

În trecut, testele genetice prenatale se limitau la identificarea anomaliilor cromozomiale. Deși 

revoluționare, aceste metode nu au putut detecta variații genetice mai subtile care ar putea afecta 

profund dezvoltarea fetală. 

În anii 1960, introducerea cariotipării a marcat un progres esențial în diagnosticul genetic prenatal. 

Această tehnică a permis vizualizarea cromozomilor fetali, obținuți prin amniocenteză sau prin 

prelevarea de vilozități corionice (CVS), permițând medicilor să detecteze anomalii cromozomiale 

majore, cum ar fi sindromul Down (trisomia 21), trisomia 18, trisomia 13 și aneuploidii ale 

cromozomilor sexuali [11-13]. 



John William Ballantyne, un obstetrician scoțian, a fost primul care, la începutul secolului al 

XX-lea, a pledat pentru tratamentul femeilor însărcinate pentru a îmbunătăți sănătatea copiilor lor. 

Ballantyne a dezvoltat un interes pentru malformațiile nou-născuților și ale fătului, denumite 

"nașteri monstruoase". El a concluzionat că o îngrijire medicală adecvată pentru femeile însărcinate 

diminuează incidența anomaliilor la copii [5,6,7]. 

În anii 1990, FISH a apărut ca un progres puternic în diagnosticul genetic prenatal. Această tehnică 

utilizează sonde marcate fluorescent care se leagă de secvențe ADN specifice de pe cromozomi, 

permițând detectarea anomaliilor cromozomiale vizate cu o precizie mai mare decât cariotiparea 

tradițională. Cu toate acestea, deși FISH a îmbunătățit diagnosticul anomaliilor cromozomiale 

specifice, nu a avut acoperirea genomică completă necesară pentru detectarea mutațiilor punctuale 

sau a rearanjamentelor structurale complexe. 

Secvențierea întregului exom (WES) a apărut la începutul anilor 2010 ca un progres revoluționar în 

diagnosticul genetic prenatal. Spre deosebire de analiza cromozomială microarray (CMA), care 

detectează în principal variațiile numărului de copii (CNV), WES secvențiază întreaga regiune a 

genomului care codifică proteine - exomul - unde se găsesc majoritatea variantelor patogene 

asociate cu bolile genetice. Deși exomul reprezintă doar 1-2% din genom, acesta conține 

majoritatea variantelor care cauzează boli, făcând din WES un instrument extrem de eficient pentru 

detectarea mutațiilor punctuale, a inserțiilor și delețiilor mici (indels) și a anumitor variante 

structurale legate de afecțiunile monogenice și sindromice. Oferind o rezoluție și un randament de 

diagnostic mai mari în comparație cu tehnicile anterioare, WES a extins semnificativ capacitățile de 

testare genetică prenatală, permițând identificarea timpurie a afecțiunilor nedetectabile anterior 

[19-28]. 

În studiul de cohortă efectuat de Wang și colaboratorii în 2024, un total de 60 de sarcini cu anomalii 

ecografice au fost incluse pentru investigații extinse, inclusiv analiza cariotipului, CMA și WES. 

Rezultatele au arătat că doisprezece (20%, 12/60) fetuși au fost identificați cu anomalii 

cromozomiale prin cariotipare sau CMA. Din cele 48 de cazuri rămase care au fost supuse WES, 

variante P/LP au fost găsite în 14 cazuri (29,2%), ceea ce a dus la o creștere a randamentului de 

diagnostic de 23,3% (14/60) din fetușii testați cu anomalii congenitale, inclusiv o serie de afecțiuni 

fetale, cum ar fi anomalii scheletale, defecte cardiace și alte anomalii congenitale s-au dovedit a 

avea cauze genetice. Studiul a demonstrat că WES ar putea diagnostica o serie de anomalii 

congenitale, cum ar fi defecte cardiace și anomalii scheletice, care au fost nediagnosticate prin 

tehnicile tradiționale de diagnostic prenatal, cum ar fi cariotiparea și analiza microarray – cariotip 

molecular (CMA). Studiul a evidențiat, de asemenea, modul în care WES ar putea identifica cauzele 



genetice ale acestor afecțiuni, îmbunătățind astfel diagnosticul prenatal și influențând luarea 

deciziilor clinice [26]. 

 

5. Analiză genetică prenatală complexă: De la testarea prenatală non-invazivă la secvențierea 

întregului exom într-o sarcină cu risc ridicat cu boala Gaucher - un raport de caz și un review 

de literatură 

 

În acest studiu, prezentăm cazul unei paciente caucaziene în vârstă de 35 de ani care a efectuat un 

test prenatal non-invaziv (NIPT), Veragene. 

NIPT reprezintă un progres revoluționar în screeningul prenatal, utilizând secvențierea de generație 

următoare (NGS) sau alte tehnologii de mare capacitate pentru a analiza ADN-ul placentar care 

circulă în sângele matern. Această abordare oferă o alternativă mai sigură la procedurile invazive 

tradiționale, cum ar fi prelevarea de vilozități corionice (CVS) sau amniocenteza, deoarece nu 

prezintă niciun risc direct pentru făt. 

În ciuda promovării și comercializării sale pe scară largă, este esențial să se evalueze în mod critic 

beneficiile, limitările și riscurile NIPT în comparație cu metodele de testare invazive. Deși NIPT 

este foarte eficient pentru depistarea aneuploidiei comune, cum ar fi trisomia 21 (sindromul Down), 

trisomia 18 (sindromul Edwards) și trisomia 13 (sindromul Patau), utilitatea sa clinică este limitată 

de incapacitatea sa de a furniza un diagnostic definitiv. În plus, pot apărea rezultate fals-pozitive și 

fals-negative din cauza unor factori precum mozaicismul placentar, starea de sănătate a mamei sau 

variabile specifice fetale. 

Testul NIPT utilizat a fost testul Veragene, un test dezvoltat în laborator validat de Medicover 

Genetics Ltd. pentru screening prenatal. Acesta poate testa aneuploidii cromozomiale comune, cum 

ar fi trisomiile 13, 21, 18, X și microdeleții selectate prin analiza paralelă multiplexată a regiunilor 

specifice de interes. De asemenea, poate detecta 100 de tulburări monogenice, cum ar fi GD. 

 Veragene este creat pe baza tehnologiei Target Capture Sequences (TACSs), care constă în sonde 

ADN sintetice lungi care se leagă de regiuni ADN specifice ale genomului și utilizează apoi 

tehnologia NGS. Această metodologie specială este concepută pentru a reduce limitările descrise în 

prezent ale NIPT bazat pe secvențierea întregului genom [51-59]. Îmbogățirea TACS a fost utilizată 

cu succes pentru depistarea riscului fetal de afecțiuni monogenice pe baza rezultatelor screeningului 

părinților purtători. 

WES prenatal a fost realizat prin tehnologia NGS pe platforma NovaSeq de la Illumina. Analiza 

bioinformatică utilizată a fost Illumina Dragen Bio-IT, iar interpretarea rezultatelor a fost realizată 



cu ajutorul software-ului VarSeq versiunea 2.3.0 de la GoldenHelix. Datele au fost aliniate la 

genomul uman de referință hg38 (NCBI GRCh38).  

Clasificarea și interpretarea variantelor au fost efectuate în conformitate cu standardele ACMG 

(Colegiul American de Genetică Medicală) și ale Asociației pentru Știința Genomică Clinică 

(ACGS) [60,61]. 

Acest caz subliniază necesitatea înțelegerii atât a avantajelor, cât și a limitelor testelor prenatale 

non-invazive (NIPT) în îngrijirea prenatală, în special importanța testelor de diagnosticare de 

confirmare atunci când sunt identificate anomalii.  

 

6. Importanța testării prenatale prin secvențierea întregului eșafodaj în populația României 

 

Descriem 10 cazuri de testare WES prenatală pentru paciente însărcinate din populația României, 

între anii 2022 și 2023, dintr-un laborator privat din București, România. 
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clinică de 

sindrom 

VACTERL 

HOXD13:c.820C > 

T​

(p.Arg274Ter)​

Sindromul 

brahidactilie-sindacti

lie​

Brahidactilie, tip D 

​

Brahidactilie, tip E 

​

Sindactilie,  

tip V 

​

Sinpolidactilie 1 

Cuplul a 

decis 

întrerupere

a sarcinii 

- 

4 

Mega 

Cisterna 

Magna,​

ventriculom

egalie 

22 

săpt

ămâ

ni 

SNP-array 

negativ 

ADNP:c.1612G > A  

(p.Glu538Lys)​

Helsmoortel-Van der 

Aa  

sindrom​

De novo 

Sarcina în 

curs 
- 

5 

Clubfeet,​

microretrog

natie,​

24 

săpt

SNP-array 

negativ 

TGFBR1:c.734A > 

C  

Născut, 

afirmativ 

fără 

HBB: c.-151C > 

T​

Beta-talasemie-​



Caz

ul 

nr. 

Fenotip 

Vâr

sta 

gest

ațio

nală 

Motivul 

trimiterii 

pentru testarea 

WES 

WES fetal 
Rezultatu

l sarcinii 

Constatări 

incidentale/secund

are 

arahnodactil

ie,​

agenezie a 

corpului 

calos, 

restricție de 

creștere 

intrauterină  

ămâ

ni 

(p.Glu245Ala)​

Sindromul Loeys 

Dietz 

simptome 

la vârsta 

de 1 an. 

moștenită de la 

mamă 

6 

Agenezia 

corpus 

callosum​

Oligohidra

mnios 

23 

săpt

ămâ

ni 

Consangvinitate 

SNP-array 

negativ 

Negativ 

Născut, 

afirmativ 

fără 

simptome 

la vârsta 

de 2 ani. 

BRCA2: c.793 + 

1G > A​

Susceptibilitate la 

cancer 

mamar-ovarian, 

cancer pancreatic, 

cancer de prostată 

- moștenită de la 

mamă 

7 

Focar 

ecogenic 

intracardiac, 

pielectazie.​

Sindrom 

QT lung al 

tatălui, 

istoric 

familial de 

moarte 

subită 

19 

săpt

ămâ

ni 

SNP-array 

negativ 

KCNQ1:c.605-28A 

> G​

Sindromul QT lung 

1​

Susceptibilitate la​

Sindromul QT scurt 

2​

Fibrilație atrială, 

familială, 3​

Moștenită de la tată 

Născut, 

afirmativ 

fără 

simptome 

la vârsta 

de 1 an. 

- 



Caz

ul 

nr. 

Fenotip 

Vâr

sta 

gest

ațio

nală 

Motivul 

trimiterii 

pentru testarea 

WES 

WES fetal 
Rezultatu

l sarcinii 

Constatări 

incidentale/secund

are 

cardiacă, 

aritmii -tatăl 

afectat (fără 

diagnostic 

genetic) 

8 
Arcul aortic 

drept 

17 

săpt

ămâ

ni 

SNP-array 

negativ 
Negativ 

Născut, 

afirmativ 

fără 

simptome 

la vârsta 

de 1 an. 

- 

9 

Ambiguitate 

sexuală la 

morfologie. 

Restricție 

de creștere 

intrauterină, 

hipospadias,​

polihidramn

ios. 

20 

de 

săpt

ămâ

ni 

SNP array: arr​

[GRCh38]12p13

.33p11.22(14876

9_30138756)x2 

hmz,​

12q21.31q24.22(

84757938_1176

85540)x2 hmz 

Negativ 

Cuplul a 

decis 

întrerupere

a sarcinii 

- 

10 

Ventriculom

egalie 

bilaterală 

marginală, 

suspiciune 

de 

hidrocefalie 

19 

săpt

ămâ

ni 

SNP-array 

negativ 

Negativ​

LAMB1:c.3499C > 

T (p.Arg1167Ter)​

Lissencefalia 5 (AR)​

PTPN23:c.2248C > 

A (p.Pro750Thr)​

Tulburare de 

Sarcina în 

curs 
 



Caz

ul 

nr. 

Fenotip 

Vâr

sta 

gest

ațio

nală 

Motivul 

trimiterii 

pentru testarea 

WES 

WES fetal 
Rezultatu

l sarcinii 

Constatări 

incidentale/secund

are 

cu stenoză 

silviană 

neurodezvoltare​

și anomalii 

structurale ale 

creierului cu sau fără 

convulsii și 

spasticitate (AR) 

 

Procentul de diagnostic al testului WES în rândul pacienților noștri a fost de 50%, similar cu alte 

studii publicate recent în literatura de specialitate. 

În acest articol, prezentăm 10 cazuri care au fost testate prin WES prenatal, arătând randamentul 

mare al diagnosticului în comparație cu testarea SNP-array în cazurile noastre selectate. Ca o 

remarcă finală, dorim să subliniem beneficiile testării WES în cazurile prenatale. Nu numai că am 

descoperit etiologia anomaliilor structurale fetale, dar am evidențiat și unele descoperiri incidentale 

și secundare care au diagnosticat părinții sau au avertizat echipa medicală multidisciplinară cu 

privire la unele riscuri ridicate pentru părinți și familiile lor. 

Declarația lui de Jong și de Wert  lansează o dezbatere cu privire la modul în care testele prenatale 

ar trebui să fie asigurate de stat, astfel încât cuplurile să aibă opțiunea de a întrerupe o anumită 

sarcină în cazul în care viitorul copil se va naște cu afecțiuni grave care ar putea duce la decesul 

copilului sau la invaliditatea pe viață a copilului . Serviciile de sănătate de stat ar trebui să rămână 

imparțiale în ceea ce privește opțiunile cuplurilor, înainte și după testare, cu privire la menținerea 

sau întreruperea sarcinii, oferind în același timp cel mai bun sprijin pentru respectarea dorinței lor. 

De exemplu, în cazul în care cuplul dorește să păstreze o sarcină în care nou-născutul ar avea 

afecțiuni congenitale sau diverse alte patologii, serviciile de stat ar putea asigura o consultație 

prenatală în specialitatea chirurgie sau ar putea organiza o echipă multidisciplinară pentru a trata și 

a răspunde mai bine nevoilor pacientului. Pe de altă parte, în cazul în care cuplul alege să întrerupă 

sarcina, serviciile de stat ar putea oferi o varietate de specialiști obstetricieni care le-ar putea oferi 

cele mai bune îngrijiri înainte și după întreruperea sarcinii [91,92]. 



O etapă crucială în testarea genetică este completarea consimțământului informat din partea 

pacienților testați sau a cuplului. Formularul de consimțământ informat ar trebui să cuprindă 

opțiunile pre- și post-test, lipsa unei constrângeri legale, un plan de gestionare a patologiei 

specializate, asigurarea unei îngrijiri perinatale optime sau, în alte cazuri, până la îngrijirea 

paliativă, limitele testării genetice și limitele cunoștințelor actuale la nivel mondial. 

Randamentul diagnostic pentru această tehnică variază de la 8 la 80%, în funcție de caracteristicile 

cohortei, cum ar fi dimensiunea, istoricul familial, etnia și selecția pacienților. 

7. Concluzii și contribuții personale  
 

Genetica medicală este în prezent recunoscută ca o componentă fundamentală a medicinei moderne, 

facilitând progrese substanțiale în diagnosticarea, tratarea și prevenirea bolilor prin descoperirea 

determinanților genetici ai diverselor patologii. Descoperirile recente în domeniul tehnologiilor de 

secvențiere a genomului, al biologiei moleculare și al analizei permit practicienilor din domeniul 

geneticii medicale să detecteze variantele genetice și biomarkerii legați de numeroase boli ereditare 

și dobândite. Aceste progrese au facilitat identificarea timpurie și precizia sporită în diagnosticarea 

unor boli precum cancerul, tulburările cardiovasculare și sindroamele genetice rare, îmbunătățind 

astfel rezultatele și calitatea vieții pacienților.  

Apariția farmacogenomicii facilitează terapia medicamentoasă personalizată în funcție de profilul 

genetic al unui individ, îmbunătățind eficacitatea tratamentului și reducând efectele adverse 

nedorite. Tehnologia genetică reproductivă și prenatală facilitează planificarea familială informată 

și diminuează prevalența tulburărilor ereditare.  

Încorporarea geneticii medicale în asistența medicală prezintă obstacole etice, juridice, ce diferă de 

la o societate la alta, ce necesită o analiză meticuloasă, inclusiv detalii legate de confidențialitate, 

permisiune și acces echitabil la tratamentele genetice. În consecință, sunt necesare investiții 

susținute în cercetare, educație și infrastructura de asistență medicală pentru a valorifica pe deplin 

avantajele geneticii medicale.  

Guvernele, organizațiile și sistemele de sănătate din întreaga lume sunt încurajate să pună în 

aplicare norme care să susțină utilizarea etică și adecvată a informațiilor genetice, facilitând în 

același timp colaborarea dintre oamenii de știință, clinicieni și profesioniști din domeniul sănătății 

publice pentru a garanta că aceste progrese sunt în beneficiul diferitelor comunități din întreaga 

lume. 

Genetica prenatală a transformat asistența medicală în domeniul reproducerii, oferind informații 

esențiale cu privire la sănătatea genetică a fătului înainte de naștere, facilitând luarea deciziilor în 



cunoștință de cauză și opțiunile de intervenție precoce. Progresele înregistrate în domeniul 

screeningului genetic și al tehnologiilor de diagnostic, inclusiv testarea prenatală non-invazivă 

(NIPT), prelevarea de vilozități coriale (CVS) și amniocenteza, permit furnizorilor de asistență 

medicală să identifice anomalii cromozomiale, afecțiuni monogenice și alte afecțiuni ereditare cu o 

precizie și o siguranță sporite. Aceste progrese facilitează detectarea precoce a unor afecțiuni 

precum sindromul Down, fibroza chistică, talasemia și anomaliile tubului neural, adesea înainte de 

manifestarea simptomelor clinice.  

Includerea consilierii genetice în îngrijirea prenatală garantează că viitorii părinți obțin informații 

complete și asistență pentru a lua decizii informate cu privire la gestionarea sarcinii, alternativele 

reproductive și posibilele terapii.  

În plus, medicina genetică prenatală facilitează dezvoltarea de noi abordări terapeutice, cum ar fi 

tratamentele in utero și metodele de editare genetică care ar putea corecta sau atenua anomaliile 

genetice înainte de naștere. Pe măsură ce aceste tehnologii devin din ce în ce mai disponibile și mai 

avansate, ele prezintă probleme etice și sociale semnificative, inclusiv consimțământul informat și 

aspectele psihologice ale descoperirilor genetice. În consecință, este imperativ ca serviciile de 

genetică prenatală să fie furnizate cu empatie, echitate și în conformitate cu normele etice, pentru a 

garanta că toate persoanele și familiile pot utiliza în mod responsabil și favorabil aceste progrese 

medicale. 

În concluzie, WES prenatal este metoda preferată pentru un diagnostic genetic precis și cuprinzător, 

identificând cauzele genetice ale anomaliilor structurale care nu sunt explicate de standardul de aur 

actual, cum ar fi cariotiparea sau microarray-ul. Este deosebit de utilă în diagnosticarea tulburărilor 

genetice rare și, de asemenea, pentru a evalua dacă boala a apărut de novo sau dacă a fost moștenită 

de la un părinte. Este, fără îndoială, cel mai eficient și mai elocvent pentru familiile care au 

antecedente de pierderi recurente de sarcină nediagnosticate sau anomalii ale fetușilor. Poate ajuta 

familia și medicii curanți cu privire la riscul de recurență al sindroamelor rare și poate contribui la 

elaborarea unui plan personal de gestionare pentru familie. 

WES prenatal este testul de diagnostic electiv atunci când NIPT nu oferă un răspuns, fiind incert, 

fără rezultat sau negativ și atunci când cariotipul și/sau microarray-ul nu explică descoperirile 

ecografice. 

Familiile solicită de obicei un diagnostic exact atunci când vine vorba de fetuși malformați și, de 

asemenea, echipa multidisciplinară care le asistă trebuie să știe dacă o tulburare genetică este cauza 

anomaliilor fetale. Numai cunoscând cauza putem oferi abordarea corectă și, de asemenea, putem 

sfătui pacienții să urmeze proceduri sau tratamente in utero specifice, intervenții chirurgicale in 



utero, sau să aleagă tipul de spital și, de asemenea, tipul de metode de naștere recomandate. 

Terapiile genice in utero pot fi, de asemenea, o opțiune și se vor dezvolta din ce în ce mai mult în 

următorii ani. Alte terapii in utero posibile sunt transplantul de celule stem și terapia de substituție 

enzimatică. 

Este posibil ca viitorii părinți să se confrunte cu mai puțină tensiune psihologică dacă primesc un 

diagnostic concludent, care elimină incertitudinea asociată anomaliilor prenatale. Datorită acestei 

clarități, familiile pot căuta sprijinul adecvat, se pot conecta la rețelele care sunt relevante pentru 

situația lor și se pot pregăti emoțional și practic pentru anii următori.  

Cunoașterea fundamentelor genetice ale anomaliilor fetale prin WES prenatal permite, de 

asemenea, consilierea precisă a riscurilor de recurență în sarcinile ulterioare. Identificarea 

tulburărilor autosomale recesive informează părinții cu privire la o probabilitate de recurență de 

25%, orientând deciziile privind diagnosticul genetic preimplantațional (PGD) sau testarea 

prenatală precoce în sarcinile viitoare. Pe de altă parte, tulburările care apar de novo nu au, de 

obicei, o rată de recurență. 

Concluzia mea este că, la fel ca alte țări europene, și statul român ar trebui să ramburseze testele, 

deoarece este mai eficientă diagnosticarea precoce a afecțiunilor genetice, astfel încât cuplurile să 

aibă posibilitatea de a întrerupe sau păstra sarcina pe baza unui diagnostic precis. 

 În România, la fel ca în alte țări europene, ne confruntăm cu lipsa infrastructurii, a personalului 

calificat pentru efectuarea și interpretarea rezultatelor, precum și pentru asigurarea consultului 

genetic pre și post test. În țara noastră, situația actuală este că se formează un număr bun de medici 

geneticieni care de obicei nu își găsesc locuri de muncă în spitalele de stat, oferta de angajare la 

spitalele de stat fiind foarte redusă. Acestora li se oferă apoi locuri de muncă în sectorul privat, un 

loc în care toate tehnologiile și platformele de testare sunt disponibile. 

Vreau să subliniez necesitatea unei infrastructuri publice mai bune care să poată crea întregul flux 

de lucru, atât cu testele actuale de referință, cât și cu teste mai complexe, cum ar fi WES prenatal. 

Testul, ca orice alt test genetic, are propriile sale limitări, pe care un medic specialist în genetică 

medicală trebuie să le cunoască și să informeze familia și ceilalți medici care fac parte din echipa 

multidisciplinară. Prin urmare, acesta ar trebui să fie recomandat numai de un medic genetician, 

numai după o consiliere genetică amănunțită pre-testare.  

În concluzie, acest test ar trebui să facă parte, de asemenea, dintr-un nou panel gold standard, alături 

de testele existente și să fie utilizat numai în situații specifice, cazuri selectate cu fetuși malformați 

fără diagnostic genetic. 



Genetica medicală din România a înregistrat progrese semnificative în ultimii ani, determinate de 

creșterea gradului de conștientizare a tulburărilor genetice, de îmbunătățirea infrastructurii de 

sănătate și de integrarea tot mai mare a serviciilor genetice în practica clinică. Instituțiile medicale 

românești, în special în orașe mari precum București, Craiova, Iași, Cluj-Napoca și Timișoara, au 

dezvoltat centre specializate pentru diagnostic genetic, consiliere și cercetare, oferind servicii 

precum screeningul purtătorilor, diagnosticul prenatal și testarea moleculară pentru afecțiunile 

moștenite. Cu toate acestea, în ciuda acestor progrese, domeniul se confruntă încă cu provocări 

notabile, inclusiv discrepanțe regionale în ceea ce privește accesul la îngrijire, finanțare limitată și 

un deficit de geneticieni in spitalele de stat, în special în zonele rurale.  

Sunt în curs de desfășurare eforturi de extindere a programelor de educație și formare în domeniul 

geneticii, cu scopul de a crea o forță de muncă mai solidă, capabilă să satisfacă cererea tot mai mare 

de servicii genetice. Campaniile de conștientizare a publicului și a profesioniștilor au jucat, de 

asemenea, un rol în reducerea stigmatizării legate de bolile genetice și în promovarea diagnosticării 

și intervenției mai timpurii. În plus, participarea României la colaborări și proiecte de cercetare 

internaționale, în special în cadrul Uniunii Europene, a contribuit la accelerarea adoptării de 

tehnologii și standarde genomice moderne.  

Cu toate acestea, preocupările etice, cum ar fi confidențialitatea pacienților, consimțământul 

informat și accesul echitabil la testele genetice, rămân domenii critice care necesită supraveghere și 

dezvoltare continuă. Pe măsură ce țara continuă să integreze genetica medicală în sistemul său 

național de sănătate, investițiile susținute în infrastructură, educație, elaborarea de politici și 

colaborarea interdisciplinară vor fi esențiale pentru a se asigura că beneficiile medicinei genetice 

sunt accesibile tuturor cetățenilor români. 
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