Swiadectwo wynikéw #012345

Detekcja insercji SINE w genie SILV
powodujacej zabarwienie merle

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: m/Mc (Mc ~ 222A)

Wyjasnienie wynikow
Badano obecnos¢ lub brak insercji SINE w genie SILV, ktéra prowadzi do niezdolnosci komoérek do produkg;ji
normalnej eumelaniny. Stopiert ekspresji w fenotypie jest zwigzany ze zmienng dtugoscia sekwencji

insercyjnej polyA (ciag powtarzajacych sie par zasad, ktéry jest jednym ze sktadnikéw insercji SINE). Im
dtuzsza sekwencja insercyjna polyA, tym wiekszy stopien ekspresji merle w fenotypie mozna zaobserwowac.

Allele locus merle:
« m non-merle (oryginalny, bez obecnej insercji SINE)
+ Mc cryptic merle (dtugosc polyA 200-230 bp)
+ Mc+ cryptic merle+ (dtugosc polyA 231-246 bp)
+ Ma atypical merle (dtugos¢ polyA 247-254 bp)
« Ma+ atypical merle+ (dtugosc¢ polyA 255-264 bp)
« M merle (dtugos¢ polyA 265-268 bp)
« Mh harlequin merle (dtugos¢ polyA 269-280 bp)

Istnieje 28 mozliwych genotypéw merle: m/m, m/Mc, Mc/Mc, Mc/Mc+, m/Mc+, Mc+ Mc+, m/Ma, Mc/Ma,
Mc+/Ma, Ma/Ma, m/Ma+, Mc/Ma+, Mc+/Ma+, Ma/Ma+, Ma+/Ma+, m M M, Mc/M, Mc+/M, Ma/M, Ma+/M,
M/M, m/Mh, Mc/Mh, Mc+/Mh, Ma/Mh, Ma+/Mh, M/Mh, M/Mh, Mh/ Mh.

tacznie 14 kombinacji allelicznych powoduje delecje pigmentu do biatego: Mc+/Ma+, Ma/Ma+, Ma+/Ma+
Mc+/M, Ma/M, Ma+/M, M/M, m/Mh, Mc/Mh, Mc+/Mh, Ma/Mh, Ma+/Mh, M/Mh, Mh/Mh.

8 kombinagcji alleli jest zagrozonych niepetnosprawnoscia: M/M, m/Mh, Mc/Mh, Mc+/Mh, Ma/Mh, Ma+/Mh,
M/Mh, Mh/Mh.

Pies moze by¢ réwniez mozaika merle, tj. moze nosic kilka rodzajéw alleli merle w swoich komérkach. Wynik
pokazuje wszystkie wykryte allele gtéwne i podrzedne w badanej prébce. W nawiasach podano allele
mniejszosciowe.
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Metoda: SOP176-merle, analiza fragmentacyjna

Data wystawienia raportu: 06.02.2021
Data przeprowadzenia testu: 01.02.2021 - 06.02.2021
Approved by: Mgr. Martina Safrova, Laboratory Manager
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