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Rodzaj pomiaru Stężenie glukozy w
osoczu

Interpretacja wyniku

Oznaczenie glikemii przygodnej  200 mg/dl (11,1 mmol/l)
Rozpoznanie cukrzycy przy
występowaniu typowych objawów
choroby

 100 mg/dl (5,6 mmol/l) Prawidłowa glikemia na czczo
100 – 125 mg/dl (5,6 – 6,9

mmol/l)
Nieprawidłowa glikemia na czczo
(IFG – impaired fasting glucose)

Oznaczenie glikemii na czczo

 125 mg/dl (7,0 mmol/l) Cukrzyca
 140 mg/dl (7,8 mmol/l) Prawidłowa tolerancja glukozy

140 – 199 mg/dl (7,8 – 11,0
mmol/l)

Nieprawidłowa tolerancja glukozy
(IGT – impaired glucose tolerance)

Oznaczenie glikemii w 120 minucie
doustnego testu obciążenia glukozą
(OGTT – oral glucose tolerance test)

 200 mg/dl (11,1 mmol/l) Cukrzyca
Do rozpoznania cukrzycy konieczne jest stwierdzenie dwóch nieprawidłowości lub dwukrotne jednej z nich

Według: Zalecenia kliniczne dotyczące postępowania u chorych na cukrzycę, 2007. Stanowisko Polskiego
Towarzystwa Diabetologicznego, Diabetologia Praktyczna 2007, tom 8 Supl. A, zmodyfikowane.
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Inne specyficzne typy

cukrzycy

Innych specyficznych typów cukrzycy
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maturity onset diabetes of the young



Według: Malecki MT. Genetics of type 2 diabetes mellitus. Diabetes Res Clin Pract 2005, 68: S10-S21,
zmodyfikowane.



Inne specyficzne typy

 permanent neonatal diabetes mellitus

 permanent neonatal diabetes mellitus
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 maternally inherited diabetes with deafness

Według: Skupien J, Malecki MT. Rozbudowywanie podziału cukrzycy – nowe podtypy i możliwości lecznicze.
Diabetologia Praktyczna 2007, tom 8: 1-12, zmodyfikowane.
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Według: Malecki MT. Genetics of type 2 diabetes mellitus. Diabetes Res Clin Pract 2005, 68: S10-S21.





splicing



Numerowane od 1 do 10 prostokąty oznaczają egzony. Liczby ponad schematem odpowiadają numerom
nukleotydów cDNA w poszczególnych egzonach. Liczby poniżej schematu oznaczają numery aminokwasów
kodowanych przez poszczególne egzony. Szarym kolorem zaznaczono niekodujące części genu po stronie
3’ i 5’. Opracowano według bazy danych www.ensembl.org.

Liczby oznaczają numery aminokwasów budujących poszczególne domeny. Opracowano według: Harries
LW, Ellard S, Stride A, The European MODY consortium, Morgan NG, Hattersley AT. Isomers of the TCF1
gene encoding hepatocyte nuclear factor-1 alpha show differential expression in the pancreas and define the
relationship between mutation position and clinical phenotype in monogenic diabetes. Hum Mol Genet 2006,
15: 2216-2224.
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screening

European Bioinformatics Institute, European Molecular

Biology Laboratory www.ensembl.org

National Center for Biotechnology Information www.ncbi.nlm.nih.gov Human



Gene Mutation Database Institute of Medical Genetics www.hgmd.cf.ac.uk
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ORF Finder

www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/gorf.html

GENSCAN Web Server

ClustalW 1.83

Mus musculus Rattus

norvegicus Sus scrofa Monodelphis domestica Gallus gallus

Danio rerio zebrafish
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GenMatch Matching R The R

Foundation for Statistical Computing Statistics Department of the University of Auckland

Bell Laboratories

t.test stats R

shapiro.test

var.test

wilcox.test

2 chisq.test lm

anova post hoc TukeyHSD

lrm anova.Design Design

Department of Biostatistics, Vanderbilt University, Nashville, USA







body mass index 2

W tabeli dane dotyczące płci i sposobu leczenia podano jako ilość pacjentów. Liczbę chorych na cukrzycę w
wywiadzie rodzinnym oraz liczbę pokoleń z cukrzycą przedstawiono jako średnią, w nawiasie podano zakres
wartości. Dla pozostałych danych przedstawiono średnią i odchylenie standartowe.
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Prążek o długości 126 bp odpowiada allelowi Ser, prążek o długości 154 bp odpowiada allelowi z delecją

Prążek o długości 324 bp odpowiada allelowi Ser, prążek o długości 416 bp odpowiada allelowi Pro

Prążek o długości 169 bp odpowiada allelowi Asn, prążek o długości 140 bp odpowiada allelowi Thr



ORF Finder

poly-C tract

ORF Finder
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SD – odchylenie standardowe, BMI – indeks masy ciała, WHR – wskaźnik talia / biodra. Pogrubionym
drukiem oznaczono parametry, których różnice były znamienne.
* - p  (0,05; 0,01], ** - p  (0,01; 0,001], *** - p < 0,001.
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SD – odchylenie standardowe, BMI – indeks masy ciała, WHR – wskażnik talia / biodra. Pogrubionym
drukiem oznaczono parametry, których różnice były znamienne.
* - p  (0,05; 0,01], ** - p  (0,01; 0,001], *** - p < 0,001.
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* – brak znamienności statystycznej, SD – odchylenie standardowe, BMI – indeks masy ciała, WHR –
wskaźnik talia / biodra. Pogrubionym drukiem zaznaczono wartości p < 0,05.
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* – brak znamienności statystycznej, SD – odchylenie standardowe, BMI – indeks masy ciała, WHR –
wskaźnik talia / biodra. Pogrubionym drukiem zaznaczono wartości p < 0,05.
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Imię i nazwisko:

Cukrzyca Wiek zachorowania

TAK NIE NIE WIEM

Osoba wypełniająca ankietę X

Rodzice
Matka
Ojciec

Dziadkowie:
Matka Matki
Ojciec Matki
Matka Ojca
Ojciec Ojca

Rodzeństwo (od najstarszego)
1 rodzeństwo
2 rodzeństwo
3 rodzeństwo
4 rodzeństwo
5 rodzeństwo

Dzieci (od najstarszego)
1 dziecko
2 dziecko
3 dziecko
4 dziecko
5 dziecko

Ciotki/Wujkowie (od najstarszego)
1 rodzeństwo Matki
2 rodzeństwo Matki
3 rodzeństwo Matki
4 rodzeństwo Matki
5 rodzeństwo Matki

1 rodzeństwo Ojca
2 rodzeństwo Ojca
3 rodzeństwo Ojca
4 rodzeństwo Ojca
5 rodzeństwo Ojca

Kuzynki/Kuzyni (od najstarszego)
1 kuzynka/kuzyn
2 kuzynka/kuzyn
3 kuzynka/kuzyn
4 kuzynka/kuzyn
5 kuzynka/kuzyn
6 kuzynka/kuzyn
7 kuzynka/kuzyn

Inne osoby z rodziny chorujące na cukrzycę (prosimy o podanie wieku zachorowania):
1.
2.
3.














