Swiadectwo wynikéw #012345
Wykrywanie wariantéw genowych
zwigzanych z predyspozycja do
dermatomyositis u collie

Klient: Jan Novak, Dlouha 1, 30000 Plzen, Czech Republic
Badany prébka:

Probka: 21-12345

Data otrzymania: 01.02.2021

Typ probki: krew

Informacje dostarczone przez klienta

Nazwisko: Lassie DEMO

Rasa: Plemeno

Numer tatuazu: 1392013

Mikroczip: 123 456 789 012 345

Numer rejestracyjny: REGQ12345

Data urodzenia: 1.1.2020

Pte¢: samica

Data pobrania: 01.02.2021

Tozsamos¢ zwierzecia zostata zweryfikowana.

Wynik: PREVIEW RESULT LINE

Wyjasnienie wynikow

Przeprowadzono badanie obecnosci lub braku wariantéw genéw PAN2 (9.627760G>A = locus A), MAP3K7CL
(c.383_392ACTCCACAAA>GACT = locus B) oraz DRB1 (DLA-DRB1 002:01 = locus C), zwigzanych z
predyspozycja do dermatomyositis (DMS) u collie krétkowtosego i dlugowtosego, bearded collie, border
collie oraz sheltie. Dermatomyositis jest wieloczynnikowa chorobg autoimmunologiczna. Wystapienie DMS
moze by¢ uwarunkowane zaréwno czynnikami genetycznymi, jak i Srodowiskowymi. U osobnikéw
dotknietych choroba dochodzi do zapalnej waskulopatii skéry i miesni. Uklad odpornosciowy atakuje
Srédbtonek matych naczyn krwionosnych, w ktérych rozwija sie stan zapalny, prowadzacy do szeregu
proceséw skutkujacych niedokrwieniem. Powoduje to charakterystyczny zanik i martwice naskérka oraz
mieszkéw wiosowych, a takze degeneracje widkien miesniowych.

Kombinacje wyzej wymienionych loci tworza haplotypy, ktérych rézne uktady klasyfikuja stopien ryzyka
wystgpienia DMS. Haplotypy sa, na podstawie koricowej kombinacji alleli, podzielone na trzy grupy:
haplotypy wysokiego ryzyka wystapienia DMS, haplotypy $redniego ryzyka wystapienia DMS oraz haplotypy
niskiego ryzyka wystapienia DMS. Kazde locus moze zawiera¢ dominujacy allel ryzyka (A, B, C) lub recesywny
allel nierozwojowy (a, b, c).

« Haplotypy o wysokim ryzyku wystapienia choroby (90-100%): AABbCC, AaBBCC, AABBCC, AABBCc.

« Haplotypy o srednim ryzyku wystapienia DMS (33-50%): AAbbCC, AAbbCc, aaBBCC, AaBBCc, AABbCc.

+ Haplotypy o niskim ryzyku wystgpienia DMS (0-5%): aabbCC, aabbCc, AabbCC, AabbCc, aaBbCC, aaBbCc,
AaBbCC, AaBbCc, aaBBCc.

Kombinacje alleliczne aabbcc, aaBBcc, Aabbcc, AaBbcc, AaBBcc, AAbbcc, AABbcc oraz AABBcc nie moga by¢
obecnie przypisane do zadnej z trzech grup haplotypdéw, poniewaz ich znaczenie nie zostato jeszcze
jednoznacznie potwierdzone naukowo.

Metoda: SOP188-MPS-canine, MPS
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Data wystawienia raportu: 06.02.2021
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Approved by: Mgr. Martina Safrova, Laboratory Manager
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