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Vævanvendelsesregisteret. Patienten vil få vejledning 
herom i forbindelse med det skriftlige samtykke.   

DE KOMMENDE ÅRS UDBYGNING AF  

PERSONLIG MEDICIN 

De ovennævnte tiltag bliver rullet ud i 2019 og vil blive 
suppleret med andre aktiviteter. Inden for det kom­
plekse område, som tolkning af genomer er – og som 
ofte er den flaskehals, der bremser den kliniske brug af 
genomisk viden – planlægges udvikling af flere værktø­
jer, bl.a. en klinisk forløbsdatabase for alle, der er ble­
vet helgenomsekventeret på klinisk indikation, og på 
længere sigt et fælles nationalt fortolkningsværktøj. 

Den kliniske forløbsdatabase minder om databa­
serne for Regionernes Kliniske Kvalitetsudviklings­
program, hvor man efter udredning og behandling af 
patienterne følger dem i en årrække for at se langtids­
effekten og registrere eventuelle bivirkninger. Da 
genomisk medicin er et relativt nyt område, giver det 
god mening at opsamle erfaringer, dels som lærepro­
ces, dels for at monitorere effekten på patientudred­
ning og behandling. Værktøjet vil i starten være et erfa­
ringsopsamlingsværktøj, som senere vil kunne udvikles 
til et behandlingsstøtteværktøj til klinikken. En tværgå­
ende arbejdsgruppe under NGC har i 2018 udarbejdet 
de første visioner for værktøjet. 

Det fælles nationale fortolkningsværktøj vil blive ba­

seret på erfaringer fra bl.a. Genomics England. Englæn­
derne var nogle af de første til at anvende WGS i pa­
tientsammenhæng og har udviklet et værktøj, der er 
langt fremme implementeringsmæssigt set. Det er et 
kompliceret værktøj, der er baseret på varianter i det 
enkelte genom og klinisk input fra de læger, der udre­
der og behandler patienten. Englænderne vil yde eks­
pertbistand til et lignende dansk værktøj, som kan give 
en lettelse i klinikken og sikre ensartet udredning i hele 
landet.

En vision for etablering af en infrastruktur for per­
sonlig medicin i Danmark med udgangspunkt i de it-
krævende WGS-data er, at man skaber en infrastruktur, 
der på længere sigt vil kunne indoptage mange andre 
parametre såsom transkriptom, epigenom og protein­
profiler. Denne sammenkobling kan give et dybere bil­
lede af genomet, og hvordan dette fungerer i de givne 
celler hos en given patient, som lægemidlerne er rettet 
mod. 
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På kort tid har vi bevæget os fra at screene enkeltgener 
over exomsekventering til nu at kunne sekventere hele 
genomet (Figur 1). Genomsekventeringer har endnu et 
begrænset omfang i den kliniske diagnostik, men tek­
nologien har et enormt potentiale og vil bidrage til vo­
res forståelse af sygdomme, deres underinddeling og 
behandling [1]. Forskning i geno-/fænotypekorrelatio­
ner, varianters interaktioner og farmakogenetiske sam­
menhænge vil på længere sigt åbne mulighed for at be­
nytte flere af resultaterne i patientdiagnostik og 
behandling.

I denne artikel beskriver vi de klinisk genetiske erfa­

ringer med omfattende sekventering, herunder fordele, 
ulemper og udfordringer i forbindelse med implemen­
tering af teknikkerne i bredere klinisk sammenhæng. 
Artiklen omhandler de genetiske varianter, der fore­
kommer i germ line. 

VALG AF ANALYSE 

En stor del af det daglige arbejde i klinisk genetik drejer 
sig om valg af rette analyse til rette patient. Mange pa­
tienter har så klar en fænotype, at man kan pege på et 
enkelt gen og stille den molekylærgenetiske diagnose 
ud fra sekventering af det ene gen. Det kunne f.eks. 

Når genomisk medicin bliver personlig
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være cystisk fibrose. Andre sygdomme manifesterer sig 
med en fænotype, der kan skyldes fejl i flere forskellige 
gener. Det kunne f.eks. være Marfans syndrom eller 
mental retardering. I disse tilfælde vil man vælge et 
genpanel. Hvis fænotypen ikke entydigt peger på be­
stemte gener, kan man vælge exomsekventering. Ana­
lysen benyttes ofte efter lange diagnostiske forløb, hvor 
det ikke har været muligt at fastlægge en diagnose ved 
en snævrere diagnostisk tilgang. Genomsekventering 
vil kunne benyttes på samme indikation.

En bred screening af mange gener indebærer en ri­
siko for sekundære fund. Derfor har man traditionelt 
søgt smalt før bredt, på linje med Det Etiske Råds anbe­
falinger [2]. Mængden af påviste varianter af ukendt 
betydning øges ligeledes. For at fastslå betydningen af 
disse, vil der ofte være behov for at supplere med andre 
analyser eller udredning af familiemedlemmer. 
Afslutningen på det ene diagnostiske forløb kan der­
med blive starten på det næste.

TEKNIKKER

Ved exomsekventering anvendes next-generation se-
quencing (NGS) (Figur 2) til sekventering af den pro­
teinkodende del af genomet (1-2% af det humane 
genom). Der identificeres omkring 50.000 varianter 

hos et individ. Hovedparten af disse er hyppige nor­
maltforekommende varianter, der umiddelbart kan fra­
sorteres. Kandidatvarianter indkredses yderligere ved 
at bruge sekvensdata fra relevante familiemedlemmer 
til filtrering. Efterfølgende prioritering af varianter byg­
ger på varianternes forventede effekt på proteinniveau 
samt en gennemgang af litteratur og databaser. 

Selvom der i dag findes guidelines til variantfortolk­
ning [3, 4], beror processen i høj grad på faglig eksper­

FIGUR 1

Det humane genom

·	3 mia. baser

·	Ca. 300.000 varianter

·	Vores nuværende viden er primært om  
exomet, den proteinkodende del af  
genomet

·	Genomsekventering medfører risiko for  
sekundære fund

Exomet

Genomet

Det humane exom

·	50 mio. baser (ca. 20.000 gener)

·	Ca. 50.000 varianter

·	Ikke alle gener har kendt sygdoms- 
association

·	Exomsekventering medfører risiko for  
sekundære fund

Sekventering af et panel af gener  
associeret til patientens  
specifikke sygdom

·	Fra få til flere hundrede gener, svarende  
til < 1% af det humane exom

·	Et par hundrede varianter

·	Velafgrænset risiko for sekundære fund

Sekventering af et enkelt gen  
associeret til patientens  
specifikke sygdom

·	Ca. 1/20.000 af det humane exom

·	Få varianter

·	Ingen risiko for sekundære fund

Det humane genom. 

Valg af sekventerings-

strategi har stor betyd-

ning for mængden af 

data, der produceres, 

samt risikoen for se-

kundære fund og fund 

af varianter af ukendt 

betydning. I dag fortol-

ker vi oftest genomdata 

ud fra vores forståelse 

af exomet.

HOVEDBUDSKABER

▶▶ Genomsekventering har endnu kun 

meget begrænset anvendelse i kli-

nikken, men teknikken er på vej og vil 

forventeligt erstatte andre 

sekventeringsanalyser.

▶▶ Den ikkekodende del af genomet er 

ikke så velbeskrevet som exomet. 

Med vores nuværende viden er vi pri-

mært i stand til at forudsige den klini-

ske effekt af varianter, der forekom-

mer i exomet. Vi fortolker derfor data 

ud fra en gammel forståelsesramme. 

▶▶ Resultatet af en genom- eller exom-

sekventering er et øjebliksbillede. Ud-

viklingen og beskrivelsen af nye be-

tydende varianter går så hurtigt, at 

en revurdering af data ofte vil ændre 

det resultat, der tidligere er formidlet 

til patienten.

▶▶ Kompleksiteten af genetiske analyse-

resultater øges og accentuerer beho-

vet for genetisk rådgivning på 

specialistniveau.
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tise. Variantfortolkning varetages af akademikere med 
en natur- eller tekniskvidenskabelig baggrund. For at 
sikre og ensrette kvaliteten i det diagnostiske arbejde er 
der etableret et formaliseret efteruddannelsesforløb til 
»klinisk laboratoriegenetiker« i regi af Dansk Selskab 
for Medicinsk Genetik (DSMG). 

EXOMSEKVENTERING I DAGLIG KLINISK PRAKSIS

Man har tilbudt exomsekventering i klinisk sammen­

hæng siden 2014. Der foretages ca. 500 exomsekvente­
ringer årligt i regi af klinisk genetik, og antallet er kraf­
tigt stigende.  Analysen benyttes især til udredning af 
patienter, som har dysmorfi og symptomer fra flere or­
gansystemer eller mental retardering og ved patienter 
med neurologiske lidelser. 

Vi oplever i stigende grad et behov for subakutte 
analyser, f.eks. ved svært syge neonatale patienter, 
hvor kendskab til den genetiske diagnose kan få afgø­

FIGUR 2

Vigtige begreber.

HPO = the human  

phenotype ontology;  

NGS = next-generation 

sequencing.

En high throughput-teknologi, der muliggør sekventering af store mængder DNA langt hurtigere end den  
traditionelle Sangersekventeringsmetode. Betegnelsen dækker over en række forskellige sekventeringsmetoder.  
Man benytter NGS-teknologien ved analyse af større genpaneler, exomsekventering og genomsekventering.

DNA fra patientens forældre sekventeres og medtages i databehandlingen, således at man kan frafiltrere de  
varianter, som en forælder har tilfælles med patienten. Dette sker under antagelse af, at forældrene er raske, dvs. 
ikke  har en fænotype sammenlignelig med den, der søges en genetisk forklaring på hos patienten.

Sammensætning af en række forskellige gener, der analyseres samtidig. Ofte med baggrund i, at generne kan  
forårsage den samme sygdom, eller forskellige sygdomme, der kan vise sig i form af en ens fænotype. 

En genforandring, som man ikke med sikkerhed kender den kliniske betydning af.

Fund af genetisk variant, der ikke er forbundet med den sygdom, som man undersøger for. F.eks.  kan man  
undersøge et barn for en genetisk årsag til mental retardering og finde en variant, der disponerer til udvikling af 
nyresygdom.

Ændring i DNA-sekvensen, som ikke skyldes rekombination.

Den samlede arvemasse. 

Den del af genomet, der udgøres af exoner. Man taler også om den  proteinkodende del af genomet.

Analysemetode til bestemmelse af rækkefølgen af nukleotider i DNA-strengen. 

Fremtoningspræget. 

HPO er en samling af standardiserede  betegnelser for de fænotypiske afvigelser, der kan ses hos mennesker. 

Genforandring (mutation), der optræder i kimbanen, dvs. i kønscellerne og  deres forstadier. En germ line-variant 
kan videregives til efterkommere.

Genforandring (mutation), der er opstået lokalt, f.eks. i en kræftcelle. Kræftcellen kan dele sig, og varianten vil  
genfindes i alle dattercellerne, men ikke i kroppens øvrige celler. En somatisk variant kan ikke videregives til  
efterkommere.

NGS

Trioanalyse

Genpanel

Variant af ukendt 
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rende betydning for valg af behandling, eller i forbin­
delse med udredning af gravide, der ønsker prænatal 
diagnostik for familiært forekommende, men diagno­
stisk uafklaret, sygdom. Der er en særlig rådgivnings­
mæssig udfordring ved disse familier, der i den akutte 
situation kan have svært ved at træffe en beslutning, 
endsige forholde sig til oplysninger om sekundære 
fund. 

I nogle tilfælde lykkes det at finde den genetiske  
årsag inden for dage til få uger. For at opnå de nød­
vendige korte svartider er det afgørende at have NGS-
udstyr tæt på klinikken, så logistik ikke stjæler tid, og så 
udstyret kan benyttes til yderligere afklaring af de påvi­
ste varianters betydning.

Solstrålehistorierne er at finde både lokalt og natio­
nalt, men det er vigtigt at holde sig analysens begræns­
ninger for øje [5-8].

Forud for exomsekventering gennemgås patientens 
anamnese, og der foretages en grundig klinisk undersø­
gelse. Fænotypen præsenteres i the human phenotype 
ontology-termer og resultatet drøftes på tværfaglig kon­
ference med deltagelse af kliniske laboratoriegeneti­
kere, bioinformatikere, kliniske genetikere og evt.  
andre læger. Det vurderes, om der skal tilbydes exom­
sekventering. Efter endt sekventering og variantklassi­
ficering præsenteres de mulige patogene varianter og 
sekundære fund, og der tages stilling til, om påviste va­
rianter kan rapporteres eller evt. skal valideres yderli­
gere (Figur 3). Er der tale om tumordiagnostik, vil re­
sultaterne typisk håndteres i regi af multidisciplinære 
tumor-boards, og kun i tilfælde af påvisning af germ 
line-varianter, vil der være behov for henvisning til kli­
nisk genetik. 

I litteraturen angives det diagnostiske udbytte af kli­
nisk exom- eller genomsekventering at ligge på 25-52% 
[9]. I vores kohorte var det 36%. Det høje diagnostiske 
udbytte i en population af patienter, der ofte forud har 
fået foretaget andre genetiske analyser, viser, at exom­
sekventering er et effektivt værktøj til påvisning af den 
genetiske baggrund for formodede monogene syg­
domme. 

RÅDGIVNING

Da anvendelsen af omfattende genetisk sekventering er 
forbundet med risiko for sekundære fund (som vi er 
stødt på hos 8% af patienterne) og fund af varianter af 
ukendt betydning samt tillige kan indebære informa­
tion om andre familiemedlemmers risiko for at udvikle 
sygdom, er der skærpet opmærksomhed på at give den 
rette rådgivning. 

Forud for analysen gives der grundig mundtlig og 
skriftlig information om formål, mulige resultater og 
begrænsninger, konsekvenser samt procedure ved op­
bevaring af patientdata og DNA. At resultatet er et øje­
bliksbillede, baseret på den tilgængelige viden om gen­

omet og med afsæt i den specifikke kliniske indikation, 
er et vilkår, der omhyggeligt skal formidles til patien­
terne for at sikre, at der ikke opstår misforståelser og 
frustrationer, hvis man i fremtiden opnår ny viden om 
de fundne varianter. Informationen gives af en special­
læge eller af en uddannelseslæge i klinisk genetik un­
der supervision. 

Patienterne udfylder en samtykkeerklæring udar­
bejdet af DSMG (Figur 4), hvor de tager stilling til, i 
hvilken grad de ønsker tilbagemelding om sekundære 
fund. 

Man tilstræber, at patienterne får mulighed for at 
træffe deres valg på så veloplyst et grundlag som mu­
ligt. Samtalen er omfattende; der afsættes typisk en 
time til konsultationen. De fleste patienter vælger at 
gennemføre analysen, men mange har brug for betænk­
ningstid i forhold til beslutningen og for at vælge gra­
den af tilbagemelding.

Når analyseresultaterne foreligger, indkaldes pa­
tienterne til samtale. Der tages stilling til behov for 
kontrolforløb, og patienterne henvises til relevant op­
følgning. Ud fra familiens stamtræ identificeres andre 

FIGUR 3

Elementer i den genetiske udredning og rådgivning ved omfattende  sekventering.

Klinisk undersøgelse og gennemgang af patientens 
komplette sygehistorie

Optegning af stamtræ
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Betænkningstid
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Verificering af analyseresultatet

Eventuelle supplerende analyser

Tværfaglig konference

Formidling af resultater til patienten

Stillingtagen til behov for kontrolundersøgelser  
og multidisciplinær opfølgning

Stillingtagen til om andre familiemedlemmer kan have  
gavn af rådgivning og gentest
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familiemedlemmer, der kunne have behov for genetisk 
rådgivning.

Hvem kan informere og rådgive patienterne?

I takt med at anvendelsen af omfattende genetisk se­
kventering finder større udbredelse, vil rådgivningen 
forventeligt skulle mestres af læger fra flere kliniske 
specialer og måske af flere faggrupper. Dette kan for­
mentligt lade sig gøre inden for de specialer, hvor om­
fattende genanalyser anvendes hyppigt og kun sjældent 
fører til germ line-fund. Er der derimod stor a priori-
sandsynlighed for fund af germ line-varianter, bør præ- 
og postrådgivning foretages af speciallæger i klinisk ge­
netik.

I ukyndige hænder kan en variant tolkes som syg­
domsfremkaldende, uden at den reelt er det. I en sådan 
situation vil man stoppe sin diagnostiske søgen, og pa­
tienten kan være ringere stillet end før en molekylærge­
netisk diagnose. Mange »ikkegenetiske« læger føler sig 
ikke klædt på til at formidle genetiske resultater i deres 
kliniske arbejde. Hvis dette ikke anerkendes, risikerer 
vi at skabe et klinisk kaos, hvor usikkerheden omkring 
fundne varianters betydning for sygdom og opfølgning 
øger sundhedsudgifterne og skaber iatrogen skade 

uden at øge den diagnostiske værdi [10]. Plon et al be­
skriver, at mange ikkegenetikere træffer uhensigtsmæs­
sige beslutninger, når de henviser til opfølgende under­
søgelser på baggrund af genetiske test. De besvarer 
fundamentale spørgsmål om genetik forkert og mis­
tolker genetiske fund, herunder særligt varianter af 
ukendt betydning. Læger, der selv tilkendegiver at have 
et fagligt forhåndskendskab, klarer sig ikke bedre end 
den resterende gruppe. I denne undersøgelse medførte 
»ikkegenetikeres« opfølgning på de genetiske resultater 
en nifold økonomisk udgift i forhold til den ellers velbe­
skrevne algoritme for håndtering [11]. 

Hennekam et al beskriver, at next-generation sequen-
cing kræver »next-generation phenotyping«; værdien af 
NGS kan kun udnyttes til fulde, hvis analyseresulta­
terne sammenholdes med patienternes individuelle fæ­
notype, og hvis de ved formidlingen til patienterne sæt­
tes i en forståelsesramme, hvor man tager højde for det 
fænotypiske spektrum, der kan være ved mange af de 
mendelsk nedarvede sygdomme [12]. 

Fra danske forhold har vi i dag eksempler på patien­
ter, der har fået foretaget genetiske analyser uden en 
tilstrækkelig rådgivning. Disse patienter kommer ofte 
først til vores kendskab i forbindelse med, at de henvi­
ses til prænatal diagnostik eller til prædiktiv gentest for 
en variant, der viser sig ikke med sikkerhed at være syg­
domsfremkaldende. Dette understreger betydningen 
af, at der skal henvises til genetisk rådgivning forud for 
analyse, hvis der vurderes at være en betydelig risiko 
for at finde germ line-varianter og i alle tilfælde efter 
fund af disse varianter.

FREMTID

Vi står over for et snarligt skift i analysetilgang, hvor 
genomsekventering vil blive førstevalgsanalyse i flere 
sammenhænge. Teknisk er analysen simplere at gen­
nemføre end andre NGS-baserede analyser og kan 
mindske risikoen for procedureafhængige fejl. Udfor­
dringen ligger i, at den ikkekodende del af genomet 
ikke er så velbeskrevet som exomet. Med vores nuvæ­
rende viden er vi derfor primært i stand til at forudsige 
den kliniske effekt af varianter, der forekommer i exo­
met, som til gengæld får en bedre dækning, hvis det 
analyseres med en genomsekventeringstilgang. 

I dag fortolkes exom- og genomdata ud fra viden 
om enkeltgener. Den virkelige gevinst ved de udvidede 
analyser opnås, når vi på længere sigt får indsigt i vari­
anters kombinerede effekter, det protektionistiske po­
tentiale og samspil med andre faktorer, f.eks. miljø. 
Initiativer som det Nationale Genom Center giver for­
ventning om, at man fra nationalt hold vil kunne stille 
databaser og regnekraft til rådighed, som kan håndtere 
de store mængder data, og som med kobling til fænoty­
pedata vil understøtte forskning, der på længere sigt 
kan komme patienterne til gode.

FIGUR 4

Samtykke til omfat-

tende genomisk  

sekventering udarbej-

det af Dansk Selskab 

for Medicinsk Genetik. 

Formularen kan ses i 

fuld størrelse i forbin-

delse med artiklen på 

Ugeskriftet.dk

 

*Omfattende genomisk sekventering omfatter hel-genomsekventering, exomsekventering og genpaneler, hvori der indgår gener, der ikke 
umiddelbart er relevante i relation til personens sygdom. 

 

 
Informeret samtykke til omfattende genomisk sekventering* 

 
 
Afdeling__________________________          Familie nr. _______________________       Dato: __________________________ 
 

 

Udfyldes af læge  

Jeg, _________________________, har informeret denne patient/forælder/værge om de mulige resultater og begrænsninger ved 
omfattende genomisk sekventering. Vi har diskuteret mulige konsekvenser og de procedurer, der benyttes ved analyse og 
opbevaring af patientdata og DNA. 

Udfyldes af patient/forælder/værge 

1. Jeg ønsker at DNA fra mig/mit barn/den person jeg er værge for bliver opbevaret og analyseret for følgende 

sygdom:______________________________________________________________________ 

2. Jeg er informeret om, at der ved omfattende genomisk sekventering er risiko for at finde genforandringer (sekundære fund), som 
giver risiko for andre sygdomme, end den undersøgelsen er udført for at belyse. Jeg forholder mig således til sekundære fund (sæt 
kun ét kryds): 

   Jeg ønsker information om alle fund af sundhedsmæssig betydning, også dem hvor der ikke er mulighed for 
forebyggelse/behandling.  

   Jeg ønsker information om fund af sundhedsmæssig betydning, hvor der er mulighed for 
forebyggelse/behandling. 

   Jeg ønsker som hovedregel ikke information om sekudære fund. Jeg accepterer dog, at der i meget sjældne 
tilfælde kan være fund af en sådan sundhedsmæssig værdi for mig selv eller min familie, at min læge vil være 
forpligtet til at informere mig om fundet. 

3. Viden om genetiske sygdomme vil sandsynligvis blive større i fremtiden. Jeg har følgende holdning til muligheden for at få 
yderligere information i fremtiden (sæt kun ét kryds) 

   Jeg ønsker at blive kontaktet, hvis hospitalet får kendskab til yderligere information om resultaterne af den 
omfattende genomiske sekventering. 

   Jeg ønsker som hovedregel ikke at blive kontaktet, hvis hospitalet får kendskab til yderligere information om 
resultaterne af den omfattende genomiske sekventering. 

4.  Information fra den omfattende genomiske sekventering må bruges til forskning uden navn og CPR efter projektgodkendelse 
ved Videnskabsetisk Komite: 

   Ja   Nej 

Jeg er informeret om, at jeg har mulighed for at trække mit samtykke tilbage, uden at det påvirker mit forløb/mit barns 
forløb/forløbet for den person jeg er værge for. Når en mindreårig patient bliver 15 år, så kan han/hun vælge at ændre det 
informerede samtykke med hensyn til, om han/hun ønsker yderligere information i fremtiden. Hvis du vil ændre dit samtykke, skal 
du kontakte afdelingen.  
 
 
__________________________________________  ____________________________________________ 
Underskrift patient /forælder/værge  Underskrift læge  
 
 
Resultatet af analysen registres i Dansk Cytogenetisk Centralregister. 

Navn   Mor   Far  

CPR   CPR   CPR  
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AFSLUTNING

Implementering af exomsekventering har betydet, at 
flere patienter får stillet en genetisk diagnose, men har 
også nødvendiggjort et tættere samarbejde mellem la­
boratorium og klinisk genetiker. Det nære samarbejde 
er afgørende for kvaliteten, idet der opstår et langt 
større behov for efterbehandling af analyseresultater 
og kobling til præcis fænotype. 

Formidling af de komplicerede analyseresultater, 
med risiko for sekundære fund og fund af ukendt be­
tydning, accentuerer behovet for præ- og postanalytisk 
rådgivning.

Den igangværende og fremadrettede forskning rum­
mer store muligheder for mere individualiseret diagno­
stik. Vi må nu sikre os, at de patienter, der bliver en del 
af begyndelsen på den genomiske æra, får en passende 
rådgivning og en hensigtsmæssig vej gennem sund­
hedssystemet, så de ikke kommer til at betale prisen for 
en primitiv infrastruktur.
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I dag kan man få sekventeret sit genom for godt 10.000 
kr. [1] (Figur 1). Dette åbner for en hel verden af ny 
viden og mulighed for at individualisere behandling  
og forebyggelse – på godt og ondt. 

I genomisk medicin anvender man viden om gen­
omet hos et individ til at diagnosticere, forebygge og 
behandle sygdomme [2]. I det seneste årti er der sket 
en rivende udvikling inden for bioinformatik, som ikke 
bare omfatter viden om genomet og DNA, men også 
RNA og proteiner. Alt tyder på, at DNA-teknologier i 
stigende grad vil blive anvendt i klinikken til f.eks. 
screening af alle de humane geners og proteiners ud­
tryk samt metabolitters forekomst i forskellige væv. Det 
er et nyt værktøj, der er omgivet af en hel del fremtids­
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▶▶ Perspektivet i genomisk medicin i almen praksis er, at 

en gentest teoretisk kan medvirke til at individualisere 

forebyggelse og behandling af almindelige folkesyg-

domme som hypertension, diabetes og astma. Prisen 

for at få sekvenseret et genom er nu så lav, at det 

næppe varer længe, før genomiske data er tilgænge-

lige for mange danskere.

▶▶ I artiklen godtgøres det, at potentialet for genomisk 

medicin i almen praksis er stort, men at evidensen 

halter. Der er brug for mere forskning før evt. 

implementering. 

▶▶ Korrekt og relevant anvendelse af genomisk medicin 

vil kræve efteruddannelse af lægerne.


