MPS a non-human zdroje FG




MiSeq FGx - Illumina

Forensic Genomic Workflow: Transforming your
results with NGS


https://www.youtube.com/watch?v=fCd6B5HRaZ8
https://www.youtube.com/watch?v=NT-bARQuRXc
https://www.youtube.com/watch?v=NT-bARQuRXc
https://www.youtube.com/watch?v=NT-bARQuRXc

MiSeq FGx Forensic Genomics System -
[llumina

Table 1: ForenSeq DNA Signature Prep Kit—Forensic Loci

* mnozstvi DNA 1 ng inluded _ Included
Amplicon in DA in DMA
Number of Size Range Primer Primer

Feature Markers® bp) Mix A Mix B®

Global Autosomal

N P - 27 G1-467 Yes
STRs
Yes

£ - Y-5TRs 24 119-390
 bodové mutace v ramci celého s
genomu Identity SNPs
¥ Phenotypic SNPs
® 4 varianty, resp. 2 Biogeographica

Ancestry SNPs

a SNP e INA Signatura

 diskriminace: 40 SNP =
individualni shoda




MiSeq FGx
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Figure 4: ForenSeq Universal Analysis Software Locus Details Screen— The Figure 5: ForenSeq Universal Analysis Software Estimation of Visible
pop-up Locus Detail screen shows the allele call, intensity bar graph, and stutter. Traits— The ForenSeq Universal Analysis Software enables estimation of visible
Wiew the Repeat Sequence column to see the full, base-by-base target sequence, traits including eye and hair color. Markers for biogeographical ancestry can also
and any intra-5TR variation present in the sample. be tested and reviewed.




MPS - co by mohl byt problem

velké mnozstvi dat
jednoznacné zavéry u vystupt (barva vlast a oc¢i)
kompatibilita se souc¢asnou databazi (CODIS)



Urceni véku jedince

délka telomér - pii narozeni - délka 15 az 20 tisic parti bazi
(TTAGGG)

prodluzovani telomér mechanismem ATL - korelace mezi
délkou telomér a vékem jedince (R2 = 0.692) pii vySetfeni
60 individui a aplikaci metody Southern blotu se sondou
hybridizujici k repetetivni sekvenci teloméry - zdlouhavé a
naro¢né na materidl

gPCR v kombinaci s unikatnim genem, gPCR Tagman
STELA (Single Telomere Length Analysis) zamétené
selektivné na urceni délky telomér pohlavnich
chromozom

rozdilna délka a rychlost zkracovani v riiznych typech tkani



mtDNA - vyssi vék spojen s vySsim poctem mutaci
novorzenec do meésicti: prikazu pritomnosti

transkript gentt pro gamma hemoglobiny (HBGini,
HBGin2, HBG2n2 a HBG2n3) - krve

T-lymfocyty - detekci cirkularnich produkt somatické
rekombinace probihajici v T-bunkach pri somatickych
piestavbach v genech pro receptory T-bunék (TCR),
korelace - R2 = 0,835; se vzriistajicim vékem se snizuje
frekvence téchto prestaveb a tim i frekvence jejich
vedlejsich cirkularnich produktt vzniklych excizi
(metoda pomoci qPCR, nevyhoda - material)



Epigenetika - metylace

metoda array - llumina Human Methylation
Microarray poskytne vysledek informujici o metylaci
27 578 CpG dinukleotidt umisténych celkem ve vice
nez 14 ooo lidskych genech

s postupujicim vékem dobre koreluji zmény metylace
v genech EDARADD, TOMAiL1 a NPTX2, byl vytvorfen
regresni model se schopnosti predikovat vék jedince

s presnosti 5,2 roku



Qiagen - pyrosekvenovani

How to predict age by DNA methylation?

Region CpG Position DNA methylation (%)
Clorf132 CpGsite 1 46
ELOVL2 CpG site 3 27
KLF14 CpG site 1 29
FHL2 CpGsite 2 33
TRIM59 CpG site 2 40

|
h PyroMark Q48 Autoprep

Predicted age (years)
3.27-0.36*C10rf132 +0.47*ELOVL2 + 0.83*KLF14+ 0.24*FHL2+ 0.31*TRIM59
3.27-0.36%46 +0.47 *27 +0.83*%25  +0.24*33 +0.31*40
3.27-16.56 +12.69 +24.07 +7.92 +12.4

=43.79

Spend pender 3
ekarskaet al. M p alculator real age

Predicted age: 44 years

- po izolaci dochazi ke konverzi nemetylovaného C na U, pyrosekvenovani
a prepocet véku)



Forenzni genetika a zvirata

domaci a divoka
identifikace konkrétniho jedince

podobna lidské — STR

pro kocky STR kit - 14 lokusti (260 bp)(trichologicky
material na obleceni majitele - identifikace), taktéz
pro psy — 9 lokusti (350 bp), ISAC - STR k vyuziti
identifikace - 21 di a 3 tetra

podobné jsou STR pro ovce (16 STR), skot (di - 16 STR),
koné, velbloudy



Divoce ziyjici zvirata
slon - ve spojitosti se slonovinou, ndlez ¢asti téla
nosorozci (12 STR)

mtDNA
sekvence - porovnani s referen¢ni — ur¢eni druhu
SNP

hybridi — ur¢ena druhu (lama, vikuna, alpaka a
guanaco)

CITES



Rostlinny material - THC

cesta, jak zamezit Sifeni drogy

technické konopi a s obsahem THC

13 STR

marihuana - nizsi diverzita u technického konopi
SNP pomoci NGS

urceni geografického ptivodu vice jak 100 STR
Nutna databaze vzork k porovnani



Mikroorganismy a FG

NGS - diky rozvoji mozna identifikace,
interdisciplinarni obor

urceni druhu hmyzu

urceni mikrobiomu v kosternich ostatcich
urceni smrti — postmortem intervalu

urcenim télesnych tekutin, mikroflora indentifikac¢ni
znak — pfenos spolu s tDNA osoby

mikroorganismy v ptidé a jejich prenos na obuv
toxickeé latky — bioterorismus
16S RNA - porovnani s databazemi + bioinformatika



