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Souhrn
Recentně aktualizovaná klasifi kace nádorů centrální nervové soustavy (CNS) zpracovaná Světovou 

zdravotnickou organizací (WHO) v roce 2016 využívá poprvé kromě histopatologických kritérií 

také molekulárně genetické charakteristiky (bio markery) nádorových buněk a zavádí pojem 

tzv. integrované dia gnostiky. Molekulárně genetické bio markery mají mnohdy zásadní vliv 

na prognózu nemocných a/ nebo výběr vhodné terapie u řady nádorových entit. Aktualizace 

tak představuje významný pokrok ve srovnání s klasifi kací nádorů CNS z roku 2007. Přesnější 

zařazení nádorů za pomoci známých a nyní široce akceptovaných molekulárně genetických bio-

markerů umožní také další výzkum protinádorové léčby a konzistentní vřazování nemocných do 

klinických studií. Hlavním nedostatkem nového přístupu je především přítomnost skupin nádorů 

blíže nespecifi kovaných (Not Otherwise Specified; NOS). Nádory řazené v současné době k NOS 

entitám budou pravděpodobně přesněji charakterizovány s pokračujícím výzkumem molekulární 

genetiky v neuroonkologii. Rovněž budou překonány provozně-technické bariéry molekulárně 

genetických analýz, což dále umožní významně zmenšit skupinu NOS nádorů. Předpokládá se, že 

nová klasifi kace usnadní klinické, experimentální i epidemiologické studie a povede tak ke zlepšení 

života nemocných s mozkovými nádory. Předložený přehled přináší nejdůležitější poznatky z nové 

klasifi kace nádorů CNS a jejich klinické souvislosti.

Abstract
Recently updated classifi cation of the central nervous system (CNS) tumours prepared by the World 

Health Organization (WHO) in 2016 uses, in addition to the histopathological criteria, also molecular 

genetic characteristics (biomarkers) of tumour cells and introduces the so-called integrated 

diagnostics concept for the fi rst time. Molecular genetic biomarkers often have a major impact on 

the patients´ prognosis and/or selection of an appropriate therapy in a variety of tumour entities.  

This update represents a signifi cant progress compared to the 2007 classifi cation of CNS tumours.  

The more precise classifi cation of tumours using well-known and widely accepted molecular 

genetic biomarkers, will also facilitate further research in anticancer therapeutics and consistent 

inclusion of patients into clinical trials. The presence of a tumour group called „not otherwise 

specifi ed“ (NOS) is the major drawback of this novel approach. Tumours currently classifi ed as the 

NOS entities are likely to be more accurately characterized with an ongoing neurooncological 

research in molecular genetics. The operational and technical barriers of molecular genetic 

analyses will be also overcome and this will further enable signifi cant reduction of the NOS 

tumour entities. It is assumed that the new classifi cation will facilitate clinical, experimental as well 

as epidemiological studies and thereby will improve the life of patients with brain tumours. This 

review presents the key fi ndings from the new classifi cation of the CNS tumours together with 

their clinical sequelae.
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Úvod
Klasifi kace nádorů CNS dle Světové zdravot-

nické organizace (World Health Organization; 

WHO) z roku 2007 vycházela z konceptu his-

togeneze, z mikroskopické podobnosti ná-

dorových buněk, jejich předpokládaného 

původu a stupně diferenciace [1]. Příkladem 

jsou nádory astrocytárního a oligodendro-

gliálního fenotypu řazené do dvou skupin 

bez ohledu na značnou heterogenitu uvnitř 

těchto kategorií a rozdílné chování nádorů 

zejména v astrocytární skupině. V posled-

ních dvou dekádách byly objasněny mnohé 

molekulárně genetické podklady procesu 

kancerogeneze primárních nádorů cent-

rální nervové soustavy (CNS) [2– 4]. Ně kte ré 

molekulárně genetické charakteristiky byly 

v přípravě klasifi kace z roku 2007 již známy. 

Výsledky tehdejších výzkumů však ještě neu-

možnily jejich klinicky relevantní využití v ná-

dorové klasifi kaci, třebaže již poskytovaly dů-

ležité prognostické i prediktivní informace. 

Příkladem může být chromozomální aberace 

– kombinovaná ztráta genetického materiálu 

z krátkého raménka chromozomu 1 a dlou-

hého raménka chromozomu 19 (tzv. kode-

lece 1p/19q) – známá od roku 1994 převážně 

u nádorů s oligodendrogliální složkou [5]. 

Ta může sloužit k odhadu vyšší účin nosti 

kombinované léčby radioterapií a chemote-

rapií (režimem prokarbazin, lomustin-CCNU, 

vinkristin (PCV)) u pa cientů s anaplastickými 

oligodendrogliomy a oligoastrocytomy a je 

nyní doporučena k rutin nímu stanovení u to-

hoto typu nádorů [6– 9]. Dalším důležitým 

příkladem jsou mutace genů izocitrát dehyd-

rogenázy 1 a 2 (IDH1/ 2), jejichž přítomnost 

v nádorové tkáni znamená významně přízni-

vější prognózu pa cientů s gliomy v podstatě 

napříč všemi stupni malignity [10– 19]. 

Tyto a další nové poznatky neuroonkolo-

gického výzkumu postupně vedly k poža-

davku na úpravu původní klasifi kace nádorů 

CNS z roku 2007. K tomuto tématu se v roce 

2014 konalo multioborové setkání odbor-

níků pod patronací International Society of 

Neuropathology v nizozemském Haarlemu, 

které stanovilo doporučení, jak zapracovat 

do nádorové dia gnostiky molekulárně gene-

tické bio markery a připravit půdu pro úpravu 

stávající klasifi kace [20]. Následovala práce 

117 oslovených specialistů z 20 zemí a tří-

den ní konference pracovní skupiny 35 neu-

ropatologů, klinických neuroonkologů 

a dalších vědců z 10 zemí v německém Hei-

delbergu. Výsledkem intenzivní multiobo-

rové spolupráce je update klasifi kace nádorů 

centrálního nervového systému WHO v roce 

2016 (2016 CNS WHO) [21]. V následujícím 

textu jsou uvedeny nejvýznamnější údaje 

a změny, které nová klasifi kace přináší.

Hlavní princip 2016 CNS WHO 
klasifi kace
Nejvýznamnější novinkou upravené klasi-

fi kace je bezesporu využití analýzy kombi-

nace fenotypu s genotypem nádoru, tzv. 

integrované dia gnostiky nádorů CNS. Před-

pokládá se, že tento přístup umožní specifi -

kovat bio logicky více homogen ní a přesněji 

defi nované entity, než umožňovala stávající 

klasifi kace. To by mělo přinést zpřesnění dia-

gnostiky, zlepšení klinického managementu 

nemocných, přesnější určení prognózy 

a také predikci odpovědi na léčbu. Současně 

však tato klasifi kace přináší skupinu nádorů, 

která nezapadá do určených entit, není blíže 

specifi kována, a je tudíž označována jako 

„not otherwise specified“ (NOS). 

Dia gnostika užitím histopatologického 

a molekulárně bio logického přístupu nově 

upřednostňuje molekulárně genetické prin-

cipy (alespoň u ně kte rých jednotek, např. 

gliomů), avšak dia gnostiku na nich samot-

ných stavět nelze. Dosud je hlavním krité-

riem fenotyp, nicméně pro přesnější spe-

cifikaci nádoru je nutná integrace jeho 

fenotypu i genotypu [4,20,21]. 

Názvosloví (nomenklatura) 
používané v 2016 WHO CNS 
klasifi kaci
Určení nádoru v aktuální klasifi kaci sestává 

z histopatologického názvu následova-

ného genetickou charakteristikou, pokud je 

u dané nádorové jednotky známa a klinicky 

využitelná. Například Difuzní astrocytom, IDH 

mutace, Meduloblastom, WNT aktivace, Epen-

dymom, RELA fusion pozitivní nebo Oligo-

dendrogliom, IDH mutace a 1p/ 19q kodelece. 

U nádorů bez přítomnosti genetické mu-

tace je ofi ciální název divoká varianta genu 

tedy „wildtype“, např. glioblastom, IDH wild-

type. Důležité je zmínit se o skupině nádorů 

označovaných jako NOS. To v praxi znamená, 

že pomocí použitých molekulárně genetic-

kých charakteristik zatím nelze nádor přesně 

klasifikovat. Jde o nádory, které s rozvo-

jem poznání bude patrně možno lépe spe-

cifi kovat v budoucnu. Tato skupina je vy-

členěna rovněž pro pracoviště, kde nelze 

provést v současné době již známou mole-

kulárně genetickou dia gnostiku, a z těchto 

provozně-technických důvodů je pak ta-

kový nádor zařazen do skupiny nádorů blíže 

nespecifikovaných (NOS). Cílem je samo-

zřejmě tento nedostatek v dia gnostice a dia-

gnostických možnostech jednotlivých pra-

covišť co nejdříve eliminovat. 

Nejdůležitější změny v klasifi kaci 
nádorů CNS ve vztahu 
k jednotlivým histopatologickým 
jednotkám
V následujícím textu přinášíme stručný pře-

hled nejdůležitějších změn vybraných his-

topatologických jednotek spolu s integ-

rací molekulárně genetických charakteristik 

v nové klasifi kaci nádorů CNS. Detailní pře-

hled všech změn také u ostatních skupin 

primárních nádorů CNS uvádí autoři Louis 

et al [21].

Difuzní gliomy a skupina ostatních 

astrocytárních nádorů

Nejvýznamnější změny se týkají difuzních 

gliomů. V nové klasifikaci jsou difuzní in-

filtrativně rostoucí gliomy astrocytárního 

i oligodendrogliálního fenotypu zařazeny 

do jedné velké skupiny. Dále se člení nejen 

podle jejich histopatologické charakteris-

tiky, ale také podle výskytu molekulárně ge-

netických bio markerů. Mezi nejdůležitější 

patří mutace genu IDH1/ 2, chromozomální 

kodelece 1p/ 19q, mutace genů ATRX, TP53, 

BRAF a TSC1/ TSC2. Jednotlivé typy difuzních 

gliomů jsou určeny zejména dle přítomnosti 

nebo nepřítomnosti mutací IDH1/ 2 a/ nebo 

kodelece 1p/ 19q (schéma 1). Zpřesnění dia-

gnostiky nádoru má pro nemocné pod-

statný význam. Z patogenetického hlediska 

jde o dynamickou klasifi kaci založenou na 

analýze fenotypu i genotypu nádoru. Z kli-

nického hlediska takto rozdělené jednotky 

nádorů sdílejí obdobné prognostické bio-

markery. Přítomnost IDH1/ 2 mutací má po-

dobně jako kodelece 1p/ 19q příznivý vý-

znam prognostický. Kodelece 1p/ 19q má 

zároveň také význam prediktivní ve vztahu 

ke kombinované léčbě radio- a chemote-

rapií PCV u anaplastických oligodendro-

gliomů, jak bylo podrobně popisováno 

v souvisejících přehledových pracích au-

torů v tomto časopise [22,23]. Aktualizované 

členění tak může pomoci při rozhodování 

o užití vhodné konvenční terapie a/ nebo 

také cílené protinádorové léčby v nově zalo-

žených klinických studiích.

Glioblastomy jsou v nové klasifi kaci děleny 

na glioblastom, IDH wildtype (90 % glioblas-

tomů predominantně u nemocných starších 

55 let) a glioblastom, IDH mutace (10 % glio-

blastomů, odpovídající názvu sekundární 

glioblastom, jemuž předcházel nález difuz-
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ního gliomu s výskytem převážně u mlad-

ších osob). V případě, kdy stanovení IDH 

mutace nebylo provedeno, se jedná o glio-

blastom, NOS. Jsou popsány také další vzác-

nější subtypy glioblastomů. 

Dia gnostika oligodendrogliomu a anaplas-

tického oligodendrogliomu nově vyžaduje 

stanovení mutace genu IDH1/ 2 a kodelece 

1p/ 19q. V případě, že histologicky typický ana-

plastický oligodendrogliom nemá tyto gene-

tické charakteristiky, je nutno pečlivě pátrat po 

genetických znacích glioblastomu, případně 

je třeba uvažovat o pilocytárním astrocytomu, 

dysembryoplastickém neuroepiteliálním tu-

moru a světlobuněčném ependymomu ja-

kožto „anaplastic oligodendroglioma mimics“. 

Označení oligodendrogliom, NOS je nutno užít 

tehdy, pokud oba výše uvedené molekulárně 

genetické znaky nebyly vyšetřeny.

S využitím nové klasifikace lze téměř 

všechny nádory oligoastrocytárního feno-

typu přiřadit pomocí molekulárně gene-

tických analýz buď k oligodendrogliomům 

(1p/ 19q kodelece přítomna, IDH1/ 2-muto-

vaný, ATRX-wildtype) nebo naopak k astrocy-

tomům (IDH1/ 2-mutovaný, ATRX-mutovaný, 

1p/ 19q kodelece nepřítomna). Pouze sporné 

případy nebo relativně vzácné případy jed-

noznačných oligoastrocytomů (přítomnost 

duálního genotypu oligoastrocytomu v jed-

nom nádoru) jsou označeny jako oligoastro-

cytom, NOS a anaplastický oligoastrocytom, 

NOS. 

Samostatnou skupinu tzv. ostatních astro-

cytárních nádorů nově tvoří jednotky s rela-

tivně ohraničeným růstem, jako je pilocytární 

astrocytom, pleomorfní xantastrocytom 

(obě charakterizované častou přítomností 

mutací genu BRAF) a subependymální vel-

kobuněčný astrocytom (s častými mutacemi 

genů TSC1/ TSC2). Důležité je konstatování, že 

v nové klasifi kaci si mají nozologicky mno-

hem blíže difuzní astrocytom s oligodendro-

gliomem než difuzní astrocytomy a pilocy-

tární astrocytom, což je fakt dlouho známý 

z klinické zkušenosti. Neméně důležité je de-

fi nitivní odstranění samostatné entity „glio-

matosis cerebri“. Nyní je uvažováno spíše 

o speciálním vzoru růstu a šíření nádoru de-

fi novaném u mnoha subtypů gliomů.

Ependymomy

Ependymomy jsou podrobně zkoumány 

a v přípravě je především vylepšené schéma 

gradingu, neboť současné obtížné zařazení 

ependymomů do jednotlivých stupňů ma-

lignity často neodpovídá klinickým pozoro-

váním [24]. Předpokládá se, že další výzkum 

molekulární genetiky ependymomů přinese 

preciznější rozdělení těchto nádorů do jed-

notlivých jednotek s významnými klinic-

kými souvislostmi. V aktualizované klasifi kaci 

2016 CNS WHO je prozatím s využitím mole-

kulární genetiky vyčleněn ependymom, RELA 

fusion-pozitivní, který tvoří většinu supraten-

toriálních nádorů u dětí [25,26]. Fúzní on-

koprotein C11orf95-RELA přítomný u RELA 

fusion-pozitivních ependymomů vede k pa-

tologické aktivaci nuclear factor kappa B 

buněčné signalizace spojené se vznikem 

a růstem nádorů a je také zkoumám jako po-

tenciální nový cíl protinádorové léčby. 

Embryonální tumory –  

meduloblastomy

Největší změny z embryonálních tumorů 

prodělala klasifi kace meduloblastomů. Nově 

jsou tyto nádory děleny do čtyř molekulárně 

genetických skupin, a to meduloblastom, 

WNT-aktivovaný, meduloblastom, SHH-akti-

vovaný, meduloblastom skupina 3 a medu-

loblastom skupina 4. Mezi skupinami existují 

dramatické prognostické rozdíly a zároveň 

související rozdíly v léčbě [27– 29]. Zároveň je 

také v nové klasifi kaci umožněna histopato-

logická klasifi kace meduloblastomů do jed-

notlivých nádorových jednotek (klasický typ, 

desmoplastický/ nodulární typ, meduloblas-

tom s extenzivní nodularitou, velkobuněčný 

a anaplastický typ). Předpokládá se, že neu-

ropatologové provedou integrovanou dia-

gnostiku stanovením jak histopatologic-

kého, tak molekulárně genetického typu 

meduloblastomu a jejich syntézu.

Závěr
2016 CNS WHO klasifi kace představuje vý-

znamný pokrok ve srovnání s klasifi kací ná-

dorů CNS z roku 2007. Aktualizovaná verze 

Schéma 1. Zjednodušený algoritmus nové klasifi kace difuzních gliomů CNS na základě integrované diagnostiky propojením fenotypo-
vých a genotypových znaků nádoru (upraveno dle [21]).
NOS – nádory blíže nespecifi kované.

Histologický typ

IDH1/2 

mutační status
IDH mutace

ATRX, TP53 

mutace 

(charakteristické, 

ale není vyžado-

váno pro diagnózu)

difuzní astrocytom, 

IDH mutace

difuzní 

astrocytom, 

IDH wildtype

oligodendro-

gliom, NOS

oligodendro-

gliom, IDH mutace 

a 1p/19q kodelece

glioblastom, 

IDH mutace

glioblastom, 

IDH wildtype
 1p/19q 

kodelece

IDH mutace

molekulárně genetická analýza 

neprovedena nebo nejednoznačný závěr

difuzní astrocytom, NOS

oligodendrogliom, NOS

oligoastrocytom, NOS

glioblastom, NOS

IDH wildtype IDH wildtype

glioblastomoligoastrocytom oligodendrogliomastrocytom

proLékaře.cz | 20.5.2026



356

KLASIFIKACE NÁDORŮ CENTRÁLNÍHO NERVOVÉHO SYSTÉMU   WHO 2016 UPDATE

Cesk Slov Ne urol N 2017; 80/ 113(3): 353– 356

poprvé používá molekulárně genetické bio-

markery mající zásadní vliv na prognózu ne-

mocných a mnohdy i výběr vhodné tera-

pie u řady nádorových jednotek. Přesnější 

zařazení nádorů CNS za pomoci známých 

a akceptovaných molekulárně genetic-

kých bio markerů umožní také další výzkum 

proti nádorové léčby a konzistentní vřazo-

vání pa cientů do klinických studií. V nepo-

slední řadě se zlepší kategorizace nádorů 

CNS pro epidemiologické účely. Hlavním ne-

dostatkem nového přístupu zůstává přítom-

nost skupin NOS. Nádory řazené v současné 

době k NOS entitám budou pravděpo-

dobně přesněji charakterizovány s pokra-

čujícím výzkumem molekulární genetiky 

v blízké budoucnosti. Rovněž budou překo-

nány provozně-technické bariéry moleku-

lárně genetických analýz, což dále umožní 

významně zmenšit skupinu NOS nádorů. 

Předpokládá se, že 2016 CNS WHO klasifi kace 

usnadní klinické, experimentální i epidemio-

logické studie a povede tak ke zlepšení ži-

vota nemocných s mozkovými nádory.
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