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Streszczenie
Gen WT1, charakteryzujący się niezwykle złożoną strukturą, jest umiejscowiony w obrębie 
chromosomu 11. Bierze udział w regulacji wzrostu i rozwoju komórek, ma także znaczny 
wpływ na etapy funkcjonowania organizmu. Gen WT1 może ulegać zarówno mutacjom, jak 
i zwiększonej ekspresji. U podłoża takich chorób, jak guz Wilmsa, zespoły Denysa-Drasha, 
WAGR, czy Frasiera leżą wrodzone mutacje genu WT1, natomiast nabyte mutacje tego genu 
występują w ostrej i przewlekłej białaczce szpikowej, w zespole mielodysplastycznym i innych 
nowotworach układu krwiotwórczego, np. w ostrych białaczkach limfoblastycznych. Zwiększo-
na ekspresja tego genu, bez jego mutacji, jest stwierdzana w białaczkach i guzach litych. Gen 
ten może funkcjonować zarówno jako gen supresorowy, jak i onkogen. Różnorodność zmian 
w obrębie genu WT1 budzi wiele kontrowersji, dlatego wciąż prowadzi się badania w celu 
określenia jego funkcji, jego interakcji z innymi cząsteczkami oraz znaczenia prognostycznego 
jego zmian w różnych chorobach.
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Summary

The WT1 gene, characterized by an extremely complex structure, is located on chromosome 
11. It is involved in cell growth and differentiation, and has a strong impact on consecutive
stages of the functioning of the body. The WT1 gene may undergo many different mutations,
as well as may be overexpressed without a mutation. The molecular basis of diseases such as
Wilms tumor, WAGR, Denys-Drash or Frasier syndromes are congenital WT1 mutations, while
somatic mutations of this gene occur in acute and chronic myeloid leukemia, myelodysplastic
syndrome and also in some other blood neoplasms, as acute lymphoblood leukemia. Increased
expression of this gene without its mutation is observed in leukemias and solid tumors. The
WT1 may function both as a tumor suppressor gene and as an oncogene. The diversity of WT1
changes causes many controversies, therefore investigations are still carried out to determine
the function of this gene, its interaction with other molecules and its prognostic significance
in various diseases.
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Wstęp

Gen WT1 (Wilms tumor 1) już w latach 90 ub.w. budził 
duże zainteresowanie. Różnego typu zmiany genu WT1 
stwierdzono w wielu chorobach, a poznanie jego struk-
tury i funkcji pozwoliło na lepsze poznanie etiologii 
wielu chorób. Zaobserwowano, że gen WT1 jest zaanga-
żowany m.in. w rozwój takich patologii, jak guz Wilmsa, 
zespół Denysa–Drasha i WAGR, czy różnego typu bia-
łaczki. Rozwój badań genetycznych, zwłaszcza z zakresu 
biologii molekularnej, pozwolił również na określenie 
dualistycznej natury genu WT1, jako genu supresoro-
wego oraz jako onkogenu. Poznanie jego roli w procesie 
chorobowym, może się stać istotnym elementem pro-
cesu diagnostyczno-terapeutycznego.

Gen i jego funkcja

Gen WT1 został odkryty jako jeden z dwóch genów 
(drugim jest WT2), których konstytucyjne mutacje są 
odpowiedzialne za dziecięcy nowotwór nerek, nerczak 
zarodkowy (nephroblastoma), inaczej guz Wilmsa [43]. 

Bierze udział w regulacji wzrostu i rozwoju komórek. 
W rozwijającym się zarodku ekspresję WT1 obserwuje 
się głównie w układzie moczowo-płciowym, najwyż-
sze jej poziomy pojawiają się na etapie rozwoju nerek. 
U ludzi dorosłych ekspresja WT1 występuje w układzie 
moczowo-płciowym, ośrodkowym układzie nerwo-
wym i w tkankach związanych z hematopoezą, w tym 
w szpiku kostnym i węzłach chłonnych [27,43,53]. Warto 
podkreślić, że w dojrzałym nefronie ekspresja WT1 jest 
ograniczona do podocytów, gdzie odgrywa ważną rolę 
w utrzymaniu ich prawidłowej czynności, czyli bariery 
filtracyjnej kłębuszka nerkowego. Spadek poziomu eks-
presji lub mutacje WT1 powodują nieprawidłowe funk-
cjonowanie podocytów i mogą doprowadzić do rozwoju 
takich chorób, jak zespół nerczycowy, czy stwardnienie 
kłębuszków nerkowych [10,22].

W prawidłowym szpiku kostnym ekspresja WT1 utrzy-
muje się ogólnie na niskim poziomie, większa jest tylko 
podczas wczesnych etapów różnicowania komórek mie-
loidalnych, wykazuje ją około 4% progenitorowych komó-
rek mieloidalnych typu common CD34+ (common myeloid 
progenitor, CMP). W późniejszych etapach różnicowania 
komórek mieloidalnych ekspresja WT1 obniża się i wyka-
zuje ją tylko <1% w pełni zróżnicowanych komórek [16]. 
W dojrzałych leukocytach właściwie nie jest wykrywalna. 
Liczne badania przeprowadzone na modelach zwierzę-
cych i ludzkich liniach komórkowych nadal pozostawiają 
wiele kontrowersyjnych kwestii o roli genu WT1 w hema-
topoezie i leukemogenezie. WT1 uczestniczy w regulacji 
przeżycia, proliferacji i różnicowaniu komórek i może 

działać zarówno jako supresor nowotworów, jak i onko-
gen [32]. Początkowo wyniki badań dotyczące patogenezy 
guza Wilmsa, czy zespołu WAGR sugerowały funkcjono-
wanie genu WT1 wyłącznie jako genu supresorowego. 
W późniejszych badaniach, skupiających się m.in. na 
leukemogenezie, oprócz funkcjonowania genu WT1 jako 
supresora, sugerowano również jego onkogenną rolę, 
ponieważ odkryto, że wykazuje zwiększoną ekspresję 
w takich białaczkach, jak ostra białaczka szpikowa (AML) 
lub ostra białaczka limfoblastyczna (ALL) [53].

Struktura genu

Gen WT1 jest umiejscowiony w obrębie chromosomu 
11 (11p13) i składa się z 10 eksonów. Generuje powsta-
nie mRNA o długości 3 kb (ryc. 1A, B). Dwie dominujące 
formy alternatywnego składania mRNA (splicing) pro-
wadzą do powstania czterech różnych izoform białka 
WT1. Różne formy mRNA mogą powstawać w wyniku 
obecności [5(+)] lub braku [5(-)] eksonu 5, który koduje 
17 aminokwasów [16,24,43,53]. Insert tych 17 aminokwa-
sów tworzy domenę aktywującą transkrypcję. W guzie 
Wilmsa oraz ostrej białaczce szpikowej obserwuje się 
różną liczbę izoform zawierających ekson 5 i bez tego 
eksonu [27]. W wyniku alternatywnego splicingu mogą 
również powstawać dwie inne izoformy mRNA, z dzie-
więcioma nukleotydami na końcu 3’ eksonu 9, między 
trzecim a czwartym palcem cynkowym, albo bez nich. 
Pierwsza z nich koduje białko zawierające w końcu 3’ 
aminokwasy: lizynę, treoninę i serynę (KTS). Jest okre-
ślana jako KTS(+), a izoforma bez tych nukleotydów 
- jako KTS(-) [16,24,53]. W fizjologicznych warunkach 
stosunek ilościowy izoform KTS(+)/KTS(-) wynosi około 
2:1 [53]. Zmniejszenie ilości izoformy KTS(+) powoduje 
ciężkie zaburzenia układu moczowo-płciowego, charak-
terystyczne dla zespołu Frasiera [27].

Białko WT1

Gen WT1 koduje białko, którego struktura obejmuje 
N-końcową transaktywującą domenę składającą się 
z sekwencji bogatej w prolinę i glutaminę, C-końcową 
domenę, wiążącą DNA, składającą się z czterech palców 
cynkowych (Krüpple-like cysteine 2-histidine 2 zinc fin-
gers) oraz domenę 17 aminokwasów (17AA), kodowaną 
przez ekson 5, która znajduje się między domeną trans-
aktywującą a domeną wiążącą DNA (ryc.1C) [24,27,53].

Liczne badania potwierdzają funkcję białka WT1, jako 
czynnika transkrypcyjnego. Białko WT1 może tworzyć 
homodimery oraz oddziaływać z innymi białkami, np. 
p53, p73, Hsp70. Co więcej, domena palca cynkowego 
na C-końcu WT1 może swoiście wiązać się z sekwen-
cjami DNA. Zawiera również informację o lokalizacji 
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-Drasha, WAGR, czy Frasiera. Nabyte, somatyczne mutacje 
genu WT1 występują w ostrych i przewlekłych białaczkach 
szpikowych (AML i CML), w zespołach mielodysplastycz-
nych (MDS) oraz w ostrej białaczce limfoblastycznej. Gen 
WT1 może wykazywać również nadmierną ekspresję, nie-
zależnie od obecności lub braku zmian strukturalnych, co 
stwierdza się w różnego typu białaczkach i guzach litych. 
Zarówno mutacje, jak i nadekspresja genu WT1 mogą być 
czynnikami o znaczeniu prognostycznym, a także przy-
datnym narzędziem monitorowania choroby resztkowej 
(MRD) w białaczkach.

Wrodzone mutacje w genie WT1 i związane z nimi choroby

Guz Wilmsa

Guz Wilmsa, czyli nerczak zarodkowy (nephroblastoma), 
jest nowotworem nerki wieku dziecięcego [24,40]. Roz-
wija się głównie w jednej nerce, ale opisano również cho-
rych, u których pierwotne nowotwory uwarunkowane 
wrodzoną mutacją WT1 występowały w obu nerkach, 
jednocześnie lub sekwencyjnie. Rodzinne, uwarunko-
wane autosomalnie dominująco, występowanie guza 
Wilmsa stwierdza się u około 2% pacjentów [16]. Wro-
dzone mutacje genu WT1 występują u około 10% pacjen-
tów z guzem Wilmsa. Opisano m.in. mutacje w obrębie 
eksonów 1, 4 i 6 [36,38]. 

białka w jądrze komórkowym [40]. Wykazano ponadto 
wpływ WT1 na transkrypcję genów czynników wzrostu, 
m.in. łańcucha α płytkopochodnego czynnika wzrostu 
– PDGFA i insulinopodobnego czynnika wzrostu - IGF2, 
genów receptorów czynników wzrostu, m.in. receptora 
IGF1 - IGF1R i receptora naskórkowego czynnika wzrostu 
- EGFR, genu czynnika stymulującego tworzenie kolonii - 
CSF1 oraz innych genów, takich jak RARA, C-MYB, C-MYC, 
N-MYC, BCL-2, U2AF65 [27,43].

Dotąd opisano, powstające w wyniku alternatywnego 
splicingu, 24 izoformy białka WT1, wskazując tym 
samym jego ogromne możliwości regulacyjne i funkcjo-
nalne. Najczęściej jednak powstają 4 izoformy, w zależ-
ności od obecności lub braku dwóch insertów, 17AA 
i KTS, oznaczone jako A, B, C i D lub (-/-), (+/-), (-/+) 
i (+/+). Masa cząsteczkowa WT1 wynosi, w zależności od 
obecności lub braku insertów, od 52 [WT1(-/-)] do 54 kDa 
[WT1(+/+)]. Białko mające tylko insert 17AA jest okre-
ślane jako WT1(+/-), a białko zawierające tylko insert 
trzech aminokwasów (KTS) jako WT1(-/+) [53].

Zmiany w genie WT1 

Różnorodne zmiany molekularne w genie WT1 przyczy-
niają się do rozwoju wielu chorób. Wrodzone mutacje 
mogą powodować rozwój: guza Wilmsa, zespołu Denysa-

Ryc. 1. Schemat przedstawiający chromosom 11, gen oraz białko WT1; RRM -domena wiążąca RNA, ZF1-4 - palec cynkowy 1-4 (zinc finger 1-4) (wg [27,51], 
zmodyfikowano) 
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nie rokującymi zmianami, np. AML1-ETO/t(8;21), czy 
CBFB-MYH11/inv(16), natomiast częściej towarzyszą 
zmianom wiążącym się ze złym rokowaniem, np. NUP98-
HOXA9/t(7;11) [15,32].

Związek mutacji WT1 z rokowaniem u chorych z AML 
jest wciąż kontrowersyjny. W badaniach Paschka i wsp. 
oraz Renneville i wsp. mutacje WT1 zostały powiązane 
z niekorzystnym rokowaniem, szczególnie w połączeniu 
z mutacjami w genach NPM1, FLT3 i CEBPA oraz nadekspre-
sją genów ERG i BAALC [33,39]. Paschka i wsp. wykazali, 
że remisję uzyskało 76% pacjentów z mutacją WT1, pra-
wie 90% z nich utraciło ją, a trzyletni czas przeżycia wolny 
od choroby (DFS) uzyskało zaledwie 13%. Natomiast 
u pacjentów bez mutacji remisję uzyskało 84%, 51% utra-
ciło ją, a trzyletni DFS uzyskało 50% pacjentów. W bada-
nej grupie trzyletni całkowity czas przeżycia (OS) miało 
10% pacjentów z mutacją genu WT1 i 56% pacjentów bez 
mutacji [33]. Natomiast w badaniach Gaidzik i wsp. oraz 
Shena i wsp. nie potwierdzono doniesień o prognostycz-
nym znaczeniu mutacji WT1, gdyż nie zauważono ich 
związku z całkowitym czasem przeżycia (OS), przeżyciem 
wolnym od choroby (DFS) oraz czasem przeżycia wolnym 
od zdarzeń (EFS) [8,41]. W opisanych przez Virappane 
i wsp. badaniach młodych dorosłych z AML mutacja WT1 
była związana ze złym rokowaniem, a większość pacjen-
tów miała przy nawrocie choroby tę samą mutację WT1, 
jaką obserwowano w chwili rozpoznania [49].

W pediatrycznej grupie AML stwierdzono, że mutacje 
genu WT1, podobnie jak w grupie dorosłych chorych, 
lokalizują się najczęściej w eksonach 7 i 9, rzadziej w eks-
onie 8. Występują u około 8,3% chorych dzieci i są zwią-
zane z krótszym OS i EFS, a także z większym ryzykiem 
nawrotu choroby [13]. U około 10% dzieci z nawrotem 
AML zaobserwowano mutację WT1, choć w okresie roz-
poznania choroby nie była obecna [14].

Mutacje genu WT1 mogą także występować w ostrej bia-
łaczce limfoblastycznej. Jednak nie opisano mutacji genu 
WT1 w przypadkach ALL z komórek prekursorowych linii 
B, natomiast odkryto je w ALL wywodzącej się z komó-
rek prekursorowych linii T [46]. Charakter opisanych 
mutacji jest podobny do obserwowanych w AML, głów-
nie obejmują przesunięcie ramki odczytu w eksonie 7 
[32]. W badaniach przeprowadzonych przez Tosello i wsp. 
wykazano, że częstość występowania mutacji WT1 u doro-
słych z ALL wynosi 12%, natomiast u dzieci 13%. Nie zaob-
serwowano znaczenia prognostycznego mutacji tego 
genu u pacjentów z T-ALL [46]. W badaniach przeprowa-
dzonych przez Heescha i wsp. nie odnotowano różnicy 
w osiąganiu całkowitej remisji między pacjentami z muta-
cją genu WT1, a pacjentami bez tej mutacji [12].

Zwiększona ekspresja genu WT1 i związane z nią choroby

Białaczki

Jak już wspomniano, niski poziom ekspresji WT1 jest 
obserwowany w prawidłowym szpiku kostnym i krwi 

Zespół Denysa–Drasha

Zespół Denysa–Drasha (DDS) obejmuje wiele zaburzeń, 
w tym występowanie guza Wilmsa, wady układu moczowo-
-płciowego, ujawniające się jako wcześnie rozwijający 
się steroidooporny zespół nerczycowy, który przechodzi 
w jawną klinicznie niewydolność nerek przed ukończe-
niem 5 roku życia, dysgenezją gonad wraz z nieprawidło-
wym wykształceniem narządów płciowych. Zespół DD jest 
wywołany mutacjami germinalnymi genu WT1, przeważnie 
w eksonach 9 i 8. Najczęstszą mutacją jest zamiana argininy 
(Arg) w tryptofan (Trp) w kodonie 394, w trzecim palcu 
cynkowym (mutacja ARG394TRP, ekson 9) [29,35].

Zespół WAGR 

W zespole WAGR stwierdza się współwystępowanie guza 
Wilmsa (W) z wrodzoną aniridią, czyli brakiem tęczówki 
(A), wadami rozwojowymi układu moczowo-płciowego 
(G) oraz opóźnieniem rozwoju umysłowego (R). Zespół 
jest skorelowany z mikrodelecjami w obrębie regionu 
11p13, obejmującymi m.in. loci genów WT1 i PAX6. Za ani-
ridię jest odpowiedzialny głównie gen PAX6, a za pozo-
stałe objawy gen WT1 [6].

Zespół Frasiera

Charakterystycznymi cechami tego rzadko występują-
cego zespołu są wady układu moczowo-płciowego (nie-
wydolność nerek, której przewlekła postać rozwija się na 
tle zespołu nerczycowego wynikającego z ogniskowego, 
segmentowego stwardnienia kłębuszków nerkowych) 
i zaburzenia rozwoju płciowego (pseudohermafrodytyzm 
u osób z kariotypem 46,XY, prawidłowy rozwój gonad 
u osób z kariotypem 46,XX). Brak jest predyspozycji do 
guza Wilmsa, natomiast występuje zwiększone ryzyko roz-
woju innych nowotworów, zwłaszcza zarodkowych [11,50]. 
Wykazano, że zespół ten jest wywołany mutacjami miejsc 
donorowych w intronie 9 genu WT1, co powoduje utratę 
izoformy KTS+, a tym samym zaburzenie stosunku ilościo-
wego między dwoma transkryptami WT1, KTS+ i KTS- [2,21].

Nabyte mutacje w genie WT1 i związane z nimi choroby

Białaczki

Somatyczne mutacje genu WT1 są obserwowane zarówno 
u dzieci, jak i dorosłych chorujących na AML [16,20]. Naj-
częściej występującymi zmianami są insercje lub delecje 
obejmujące eksony 7 lub 9, a rzadziej - mutacje zmiany 
sensu w eksonie 9 [15]. Wśród pacjentów z AML o pra-
widłowym kariotypie, u 4-11% występują mutacje WT1, 
zwykle u młodych osób, z wysoką leukocytozą lub muta-
cją genu FLT3 [7,54]. Mutacje obejmujące eksony 7 i 9 pro-
wadzą do wytworzenia skróconej postaci białka, która 
jest pozbawiona czterech palców cynkowych, odpowie-
dzialnych m.in. za oddziaływanie z DNA [33,39].

Dane z kilku ostatnich lat wskazują, że mutacje WT1 
są rzadko obserwowane u dorosłych z AML z korzyst-
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nieefektywną hematopoezą, bogatokomórkowym szpi-
kiem oraz cytopenią we krwi obwodowej. Szacuje się, 
że u 30-40% pacjentów zespół mielodysplastyczny może 
transformować w kierunku ostrej białaczki, dlatego tak 
istotne jest zbadanie genów mających znaczenie progno-
styczne [34]. U osób z MDS wykazano wysoką ekspresję 
genu WT1, choć poziom tej ekspresji był niższy w porów-
naniu do ekspresji obserwowanej w ostrych białaczkach 
szpikowych. Odnotowano również, że zwiększona eks-
presja WT1 koreluje z gorszym rokowaniem i większym 
ryzykiem progresji choroby [9]. W innych badaniach 
wykazano różnicę w ekspresji genu WT1 między gru-
pami rokowniczymi MDS według klasyfikacji FAB. Zaob-
serwowano niski poziom WT1 w podgrupie pacjentów 
korzystnie rokujących, natomiast wysoki w podgrupie 
pacjentów niekorzystnie rokujących [48]. W najnow-
szych badaniach przeprowadzonych przez Baba i wsp. 
potwierdzono korelację między odsetkiem blastów 
w rozmazie szpiku kostnego oraz rokowaniem, a eks-
presją WT1. U pacjentów z niedokrwistością oporną na 
leczenie (RA), u których odsetek blastów w szpiku jest 
mniejszy niż 5%, odnotowano niski poziom WT1, nato-
miast u pacjentów z niedokrwistością oporną na lecze-
nie z nadmiarem blastów (≥5% blastów, RAEB), poziom 
WT1 był znacznie wyższy. Stwierdzono, również zależ-
ność poziomu ekspresji WT1 z rokowaniem według klasy-
fikacji Międzynarodowego Indeksu Rokowniczego (IPSS). 
U pacjentów z korzystnym rokowaniem poziom ekspre-
sji WT1 był niski, a u pacjentów z niekorzystnym rokowa-
niem, wysoki [1].

W badaniach nad przewlekłą białaczką szpikową (CML) 
odkryto, że w chwili jej rozpoznania WT1 wykazuje 
zwiększoną ekspresję. Zauważono statystycznie zna-
czącą różnicę w proporcji izoform 5(-)/KTS(+) i 5(+)/
KTS(-) między CML a AML. W CML częściej obserwowano 
izoformę 5(-)/KTS(+), natomiast w AML dominowała 
izoforma 5(+)/KTS(-). Wykazano również dominację 
izoformy 5(-)/KTS(+) genu WT1 podczas nawrotu CML. 
Zasugerowano więc, że różnice w stosunku izoform genu 
WT1 mogą posłużyć jako wczesny marker rozpoznania 
nawrotu CML [25]. W kolejnych badaniach odnotowano 
znacznie zwiększoną ekspresję genu WT1 w zaawanso-
wanych stadiach choroby; w fazie akceleracji oraz prze-
łomu blastycznego, natomiast niższe poziomy ekspresji 
w przewlekłej fazie choroby. Co więcej, wykazano zna-
czący spadek ekspresji genu WT1 po zastosowaniu lecze-
nia inhibitorem kinazy tyrozynowej (imatinib) [45].

Guzy lite

Wysoki poziom ekspresji genu WT1 występuje w prawie 
wszystkich rodzajach guzów litych i może służyć jako 
ważny czynnik prognostyczny [44]. Nadekspresję genu 
WT1 zaobserwowano w raku jajnika, nerek, piersi, płuc, 
jelita grubego, macicy oraz w międzybłoniaku opłucnej, 
glejaku i czerniaku [43]. Zwiększony poziom ekspresji 
genu WT1 negatywnie korelował z całkowitym czasem 
przeżycia pacjentów z guzami litymi (m.in. rakiem jaj-
nika czy macicy). Wykazano również krótsze przeży-

obwodowej. Wysoką ekspresję WT1 stwierdza się w ukła-
dzie krwiotwórczym w różnych typach białaczek: AML, 
ALL i CML, jak również w zespołach mielodysplastycz-
nych (MDS) [5,44]. W MDS wzrost ekspresji WT1 jest 
związany ze zwiększeniem liczby komórek blastycznych 
i zwiastuje wczesną progresję do AML [53]. 

Nadekspresja WT1 jest wykrywana u 73-100% pacjen-
tów z AML, dlatego WT1 mógłby być ewentualnie gene-
tycznym markerem tej choroby. Nadekspresja WT1 stała 
się bardzo atrakcyjnym celem badań w AML, zwłaszcza 
u tych chorych, u których brak jest swoistego genu fuzyj-
nego. Jednak znaczenie prognostyczne nadekspresji WT1, 
jak również użyteczność jej monitorowania w celu prze-
widzenia nawrotu choroby pozostaje niepewne [7,52].

Jest wiele różnych poglądów na temat znaczenia pro-
gnostycznego ekspresji WT1 ocenianej przy rozpoznaniu 
AML. Niektórzy stwierdzili, że podwyższona ekspresja 
WT1 w tym okresie wiąże się z gorszym rokowaniem 
[4,18,26,47], podczas gdy inni nie potwierdzili tych wyni-
ków [3,17,23,28,30].

Analizując znaczenie ekspresji WT1 w AML należy 
uwzględnić współistnienie dodatkowych nieprawidło-
wości genetycznych. Odnotowano, że wysoka ekspresja 
WT1 jest skorelowana z obecnością mutacji FLT3-ITD [42]. 
Ponadto poziom ekspresji WT1 różni się znacznie mię-
dzy grupami chorych z AML z różnymi transkryptami 
fuzyjnymi. Østergaard i wsp. stwierdzili korelację mię-
dzy zwiększoną ekspresją WT1 a obecnością transkryp-
tów CBFB-MYH11/inv(16) i DEK-CAN (DEK-NUP214)/t(6;9), 
natomiast AML1-ETO (RUNX1/RUNX1T1)/t(8;21)-dodatni 
pacjenci wykazywali znacznie niższą ekspresję WT1. 
Nie stwierdzono korelacji między WT1 i obecnością 
transkryptów fuzyjnych MLL-MLL/dup(11)(q23) i PML-
-RARA/t(15;17) [31]. Lapillonne i wsp. zaprzeczyli tym 
wynikom stwierdzając korelację między nadekspresją 
WT1 i obecnością transkryptów fuzyjnych AML1-ETO-
(RUNX1/RUNX1T1) i PML-RARA [23].

Analizując ALL odkryto, że WT1 często wykazuje 
nadekspresję ale jej poziom jest na ogół niższy niż 
obserwowany w AML. Nie udało się jednoznacznie określić 
związku nadekspresji WT1 z rokowaniem w ALL [32]. 
Jednak w dziecięcej ALL bardzo niskie, jak również bardzo 
wysokie poziomy ekspresji WT1 okazały się związane ze 
złym rokowaniem [19]. Wykazano, że w dziecięcej ALL 
ekspresja WT1 była wyższa u dzieci chorujących na ostrą 
białaczkę limfoblastyczną typu T niż u dzieci chorujących 
na B-komórkową ALL [5]. Inne badania nie potwierdziły 
korelacji między ekspresją WT1 a typem białaczki (T- lub 
B-ALL) ani u dzieci, ani u dorosłych. W badaniach Ibrahima 
i wsp. nie wykazano korelacji między ekspresją genu 
WT1 a osiągnięciem całkowitej remisji oraz odsetkiem 
nawrotów choroby [17].

Innymi nowotworami układu krwiotwórczego, 
w którym badano ekspresję genu WT1 są zespoły mie-
lodysplastyczne (MDS). Zespoły te charakteryzują się 
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ogromny wpływ w następnych etapach jego funkcjo-
nowania. Mimo wielu badań pogłębiających wiedzę na 
temat genu WT1, nadal pozostaje wiele niejasności, co 
do jego roli w poszczególnych chorobach. Niezbędne są 
dalsze badania w celu określenia funkcji genu WT1, jego 
interakcji z innymi cząsteczkami oraz znaczenia progno-
stycznego w różnych chorobach, w tym w nowotworach 
układu krwiotwórczego.

cie wolne od choroby (DFS) oraz przeżycie wolne od 
nawrotu (RFS) u pacjentów, którzy wykazują wysoką 
ekspresję tego genu [37].

Podsumowanie

Gen WT1, o złożonej strukturze, pełni nie tylko istotną 
rolę podczas rozwoju organizmu, ale również ma 
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