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W pracy przedstawiono zastosowanie zestawéow QIA-
amp® DNA Investigator Kit oraz PrepFiler™ Forensic
DNA Extraction Kit w procesie izolacji genomowego
DNA z materiatu kostnego o cechach degradacji.
Analizie poddano 25 fragmentdéw kostnych pocho-
dzgcych z sekcji sgdowo-lekarskich, w zakresie 15
loci STR. Na podstawie uzyskanych wynikow ocenio-
na zostafa wydajnosc badanych zestawow do izolaciji
genomowego DNA.

The report presents an application of the QIAamp“DNA
Investigator Kit and PrepFiler™ Forensic DNA
Extraction Kit in genomic DNA extraction from
post-mortem highly degraded skeletal remains.
The analysis included 25 bone samples collected
on autopsy. DNA extraction was performed in
accordance with the QIAamp®DNA Investigator
Kit and PrepFiler™ Forensic DNA Extraction Kit
manufacturer’s isolation protocols. Amplification
was performed on a Biometra termocycler using
the AmpFISTR® Identifiler™ PCR Amplification Kit
according to the manufacturer’s protocol. Typing of
PCR products was carried out on an ABI Prism® 377
DNA sequencer. The recommended parameters for
GeneScan® analysis and Genotyper® software were
followed. The authors demonstrated that the QIAamp®

DNA Investigator Kit was more effective, convenient
and statistically significantly better method which
may be employed in DNA extraction from bone
specimens.

Stowa kluczowe: izolacja DNA, materiat kost-
ny, degradacja DNA, STR

Key words: DNA extraction, skeletal remains,
degraded DNA, STR

WSTEP

Pierwszym etapem analizy genetycznej jest
izolacja DNA, ktora jest kluczowym etapem
analizy probek biologicznych w laboratoriach
genetyki sgdowej. Od tego etapu zalezg w spo-
sob istotny kolejne szczeble analizy genetyczne;.
Izolacja materiatu genetycznego w odpowied-
niej ilosci i jakosci w wielu przypadkach nie jest
procesem tatwym. Zazwyczaj w laboratoriach,
w zaleznosci od sprawy, wykonuje sie rozne
metody analizy, by uzyskac zadowalajgcy wy-
nik. Gtownym celem izolacji DNA jest uzyskanie
wysokoczgsteczkowego kwasu deoksyrybonu-
kleinowego w niezdegradowanej postaci z moz-
liwie maksymalng wydajnoscig. Jednoczesnie
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probka DNA powinna by¢ oczyszczona z biatek
i inhibitorow enzymow, ktére mogg wptywac
na dalsze etapy analizy. Istotne jest, aby dana
metoda byta uniwersalna i umozliwiata pozbycie
sie wszelkiego rodzaju zanieczyszczen.

CEL PRACY

Celem pracy byto zastosowanie zestawow
QIAamp® DNA Investigator Kit [1] i PrepFiler™
Forensic DNA Extraction Kit [2] do izolacji
genomowego DNA z materiatu kostnego oraz
ocena ich skutecznosci w pozyskiwaniu kwasu
deoksyrybonukleinowego z kosci pochodza-
cych ze zwiok charakteryzujgcych sie daleko
posunietymi zmianami posmiertnymi.

MATERIAL | METODY

Materiat badawczy pracy stanowity pojedyn-
cze fragmenty ko$ci pobrane ze zwitok podczas
sekcji sgdowo-lekarskich oznaczonych numera-
mi: 21933, 22837, 22911, 23292, 23303, 23606,
23613, 23626, 23804, 23964, 24082, 24146,
24148, 24158, 24164, 24166, 24239 i uzyskane
ze spraw kryminalnych opisanych odpowied-
nio 110K/08, 4K/09 oraz szes¢ czesci szkieletu
uzyskanych w czasie sekcji o numerze 23768,
przechowywanych jako: 23768(1), 23768(2),
23768(3), 23768(4), 23768(5) i 23768(6). W ni-
niejszej pracy wykorzystano materiat kostny po-
brany z réznych czesci ciata, byly to fragmenty
trzonu i gtowy kosci ramiennej, fragmenty trzonu
i gtowy koéci udowej, fragmenty kosci czaszki,
fragmenty zeber i fragmenty spojenia tonowego.
Szczegotowy opis materiatu kostnego poddane-
go analizie przedstawia tabela I.

Podczas etapu wstepnego materiat kostny
oczyszczano mechanicznie za pomocg papieru
Sciernego, przemywano 4,5% roztworem pod-
chlorynu, ptukano w wodzie dejonizowanej,
naswietlano promieniami UV i pozostawiano do
wyschniecia.

Nastepnie umieszczano w mozdzierzu wy-
petnionym ciektym azotem i inkubowano 30
minut, caty czas uzupetniajgc ubytek azotu. Po
odparowaniu fazy ciektej rozbijano mase kostng
ttuczkiem. Uzyskiwany proszek przenoszono
do probdéwek typu Eppendorf 1,5 ml i przecho-
wywano w zamrazarce w temperaturze -20°C.

DNA z kazdego fragmentu kostnego izolowa-
no z wykorzystaniem zestawow: QlAamp®DNA
Investigator Kit (QIAGEN) [1], PrepFiler™ Foren-
sic DNA Extraction Kit (Applied Biosystems) [2]
zgodnie z zaleceniami producentow.

Matgorzata Ludwikowska-Pawtowska
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Tabela I. Cechy materiatu kostnego.
Table I. Characteristics of the bones.

Probka |Data Typ kosci Cechy
Sample |[sekcji The bone type Features
Autopsy
date
21933 |08.07. |Fragment trzonu |Oznaki gnicia
2004 kosci ramiennej
22837 [18.11. |Fragment gtowy |Oznaki przebywania
2005 kosci ramienne] |zwiok w wodzie
22911 [21.12. |Fragment trzonu |Oznaki zeszkieleto-
2005 kosci udowej wania i mumifikaciji
23292 (18.07. |Fragment trzonu |Oznaki gnicia
2006 kosci ramiennej
23303 [24.07. |Fragment trzonu |Oznaki gnicia
2006 kosci ramiennej
23606 [03.01. |Fragmenty Zeszkieletowanie, wiek
2007 kostne kosci szacowany na
kilkadziesiat lat
23613 [05.01. |Fragment trzonu |Oznaki gnicia
2007 kosci ramiennej
23626 [12.01. |Fragmenttrzonu |Daleko posuniety
2007 kosci udowej rozktad gnilny
23768 [26.03. |Kosc¢ czotowa, |Wiek kosci szacowany
(1-6) 2007 kos$¢ ciemieniowa, |na 30 lat, szczatki po-
nasada blizsza  [chodzgce prawdopo-
kosci udowej, dobnie od kilku osob,
kosci srodstopia |zeszkieletowanie
23804 [12.04. |Fragment nasady|Mumifikacja
2007 blizszej kosci
ramiennej
23964 [25.07. |Fragment Cechy gnicia
2007 zebra
24082 [22.10. |Fragment Cechy gnicia
2007 zebra
24146 [26.11. |Fragment spoje- |Cechy gnicia
2007 nia tonowego
24148 [26.11. |Fragment Cechy gnicia
2007 zebra
24158 [30.11. |Fragment gtowy |Daleko posuniety
2007 kosci ramiennej |rozktad gnilny
24164 [04.12. |Fragment Cechy gnicia
2007 zebra
24166 |06.12. |Fragment Cechy przebywania
2007 zebra zwiok w wodzie
24239 [15.01. |Fragment trzonu |Cechy gnicia
2008 kosci ramiennej
110K/08 |10.09. |Gtowa i fragment [Zaawansowane
2006 trzonu kosci zmiany gnilne
ramiennej z tluszczo woskiem
4K/09 03.01. |Fragmenty Zaawansowany stan
2009 kostne rozktadu

Stezenie DNA zawarte w probach po procesie
izolacji byto oceniane za pomocg fluorymetru
Qubit™ oraz zestawu Quant-iT™ HS Assay Kits
(Invitrogen).

Amplifikacje DNA za pomocg zestawu
AmpFISTR® Identifiler™ PCR Amplification Kit
przeprowadzono zgodnie z protokotem poda-
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nym przez producenta [3]. Zestaw umozliwiat
przeprowadzenie reakcji typu PCR multiplex,
pozwalajgc na jednoczesng amplifikacje piet-
nastu loci STR i amelogeniny w jednej reakciji.

Elektroforeza przebiegata w denaturujgcym
zelu poliakrylamidowym z wykorzystaniem
automatycznego sekwenatora ptytowego ABI
Prism 377 (Applied Biosystems). Parametry
elektroforezy ustawiano zgodnie z zaleceniami
producenta [3] postugujgc sie oprogramowa-
niem 377 Data Collection. Proces elektroforezy
byt przeprowadzany w systemie pieciokoloro-
wej detekcji (6-FAM, VIC, NED, PET, LIZ). Do
genotypowania probek uzyto oprogramowania
GeneScan® 3.7.1, w odniesieniu do zdefinio-
wanego wzorca wielkosci fragmentéw DNA
GeneScan™ 500 LIZ™ Size Standard (Applied
Biosystems).

WYNIKI

Rozktady alleli w poszczegolnych uktadach
STR otrzymanych ze zgromadzonego materia-
tu biologicznego w postaci fragmentéw tkanki
kostnej postuzyty do obliczenia czestosci
wystepowania w badanych probkach petnych
genotypow (zawierajgcych 2 allele) oraz po-
zostatych, niepetnych uktadéw (1 allel) lub ich
braku w danej prébce. Rozroznienie niepetnego
uktadu STR (1 allel) od homozygotycznego
genotypu w badanym uktadzie dokonywano
poprzez porownanie z wynikami uzyskanymi
podczas izolacji kolejnymi metodami ekstrakciji
badanych probek (fenol/chloroform, Sherlock
AX), co przekracza ramy niniejszej publikacji.
Rozktad alleli w poszczegolnych loci przektadat
sie na petnos¢ profilu genetycznego we frag-
mentach kostnych poddanych analizie. Tabela
Il przedstawia zakres amplifikacji uktadow STR
charakteryzujgcych proby izolowane dwoma
sposobami ekstrakcji DNA. Do poréwnania cze-
stosci wystepowania petnych, dwuallelicznych
uktadoéw STR, zawartych w profilach genetycz-
nych z dwoch metod izolacji DNA kazdej probki,
wykorzystano test niezaleznosci chi-kwadrat
(x?). Zalezno$¢ pomiedzy cechami mierzalny-
mi (iloscig DNA wyrazong w ng/ul a petnoscia
profilu genetycznego) w danej probce oceniono
za pomocg wspoétczynnika korelacji rang Spe-
arman’a (p).

W zwigzku z roznymi ilosciami proszku
kostnego wykorzystywanymi do analizy (100
mg — QIAamp® DNA Investigator Kit, 50 mg —
PrepFiler™ Forensic DNA Extraction Kit) wyniki
zostaly przeliczone dla 50 mg tkanki kostne;.

DYSKUSJA

Jednym z rutynowo przeprowadzanych badan
w Zaktadach Medycyny Sgdowej jest identyfika-
cja zwtok o nieznanej tozsamosci na podstawie
okreslenia profilu genetycznego. Zastosowanie
odpowiedniej metody izolacji materiatu genetycz-
nego ma zasadniczy wptyw na kohcowe wyniki
badan. Podczas wyboru optymalnej metody
izolowania DNA mozna kierowaé sie wieloma
wzgledami. Chodzi¢ moze o stopien oczyszcza-
nia probek, wydajnos¢ metody, jej koszty, czas
potrzebny do przeprowadzenia petnej analizy,
tatwos¢ wykonania procedury, a takze wtasne
doswiadczenia w postepowaniu z danym ro-
dzajem materiatu. Ma to szczegodlne znaczenie
w przypadkach koniecznosci okreslenia profilu
DNA w oparciu o materiat biologiczny pobrany
np. z ekshumowanych zwtok. W tych sprawach
kosci sg czesto jedynym dostepnym do badan
nosnikiem informaciji genetycznej [4]. W genety-
ce sgdowej oznaczenie profilu jest uzaleznione od
jakosci i stezenia DNA, ktore uzyskuje sie w pro-
cesie jego ekstrakciji [5]. Niekorzystnym czynni-
kiem, majacym wptyw na korncowy efekt analizy,
jest obecnos¢ inhibitoréw reakcji PCR. Obecnie
za pomocg roznych udoskonalen dotyczacych
metod izolacji DNA prébuje sie opracowac taki
sposob ekstrakcji lub modyfikacje istniejgcych
procedur, ktéry umozliwiatby pozyskiwanie
petnych profili genetycznych z tzw. trudnych
materiatow biologicznych. Dobra metoda izolaciji
powinna umozliwia¢ ekstrakcje DNA z réznego
rodzaju materiatu biologicznego dostepnego
nawet w niewielkiej ilosci (LCN) [6], zapewniac
wysokg jakos¢ i czystosc izolatu, by¢ szybka, nie-
toksyczna i tania oraz mozliwa do zastosowania
w matych laboratoriach [7].

Z zastosowanych w niniejszym badaniu
metod izolacji mniej czasochfonng i bardziej
poreczng okazat sie zestaw QIAamp® DNA In-
vestigator Kit (Qiagen). W pracy z zestawem
PrepFiler™ Forensic DNA Extraction Kit (Applied
Biosystems) napotkano niedogodnosci o cha-
rakterze niewystarczajgcego oddziatywania
molekut magnetycznych obecnych w roztwo-
rze z blokiem magnetycznym. Powodowato to
trudnosci w oddzieleniu buforu ptuczacego od
kuleczek magnetycznych optaszczonych przez
DNA obecnych po czesci na sciance probowki,
a po czesci w roztworze.

Zgodnie z zaleceniami producentow do
ekstrakcji za pomocg zestawu QlAamp® DNA
Investigator Kit uzyto 100 mg proszku kostnego,
a do izolacji metodg PrepFiler™ Forensic DNA
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Extraction Kit odpowiednio 50 mg. Z dostep-
nego pismiennictwa wynika, ze ilos¢ proszku
kostnego wykorzystywana przez badaczy pod-
czas prob izolacji DNA waha sig od 25-50 mg [8]
przez 150 mg [9], 500 mg [10] do kilku gramow
[11], z pozytywnym skutkiem ekstrakciji.

Podczas izolacji zestawem QIAamp® DNA
Investigator Kit inkubowano prébki w tempe-
raturze +56°C przez 24 godziny, a podczas
izolacji zestawem PrepFiler™ Forensic DNA
Extraction Kit w temperaturze +50°C przez 17
godzin (zgodnie z zaleceniami producenta).
W dostepnym pismiennictwie stwierdza sie fakt
wiekszego uwalniania DNA z materiatu biolo-
gicznego podczas diuzszej inkubacji w wyzszej
temperaturze, ale takze mozliwos¢ degradacji
kwasu deoksyrybonukleinowego w tych warun-
kach potgczonego ze zmniejszeniem aktywnosci
Proteinazy K [12].

llos¢ pozytywnych detekcji poszczegolnych
uktadéw STR przypadajacych na 25 kosci izolo-
wanych dwoma sposobami ekstrakcji DNA oraz
dtugos¢ amplikonow poszczegodinych uktadow
STR [13] ukazuje tabela lll, z ktérej wynika, ze
czesciej uzyskiwano w profilach genetycznych
uktady mikrosatelitarnego DNA o krotszej dtugo-
$ci amplikonu (np. uktady D8S1179, D3S1358,
D19S433), w poréwnaniu do tych dtuzszych
(np. CSF1PO, D2S1338, D18S51). W przypad-
ku wynikow uzyskanych za pomocg zestawu
PrepFiler™ Forensic DNA Extraction Kit istnieje
wieksza tendencja do detekcji uktadow STR,
ktorych dtugos¢ amplikonu nie przekracza 210
par zasad. Wg Fondevila i wsp. [14] dtugosc¢
amplikonu jest waznym czynnikiem wptywa-
jacym na rezultat analizy DNA pochodzgcego
ze zdegradowanego materiatu biologicznego.
Prawdopodobienstwo powodzenia badania
wzrasta podczas stosowania zestawow ampli-
fikacyjnych umozliwiajgcych detekcje uktadow
STR o mniejszej dtugosci amplikonow.

Kolejnym krokiem byto poréwnanie dwoch
sposobow izolacji DNA pod wzgledem petnosci
profili genetycznych uzyskanych z 25 badanych
fragmentéw kostnych (tabela Il). Analizy doko-
nano za pomoca testu niezaleznosci chi-kwadrat
(x® na podstawie ilosci petnych, dwuallelicz-
nych ukfadéw STR. Metoda z zastosowaniem
zestawu PrepFiler™ Forensic DNA Extraction
Kit w sposoOb istotny statystycznie rozni sie od
metody z zastosowaniem zestawu QlAamp®
DNA Investigator Kit, uzyskujgc mniej petnych
genotypow, w zakresie 15 analizowanych loci
STR, co przektada sie na mniej kompletne profile
genetyczne badanych prob.

Matgorzata Ludwikowska-Pawtowska
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Tabela Il. Zakres amplifikacji uktadéw STR.
Table Il. Range of STR loci amplification.
Probka QlAamp® DNA PrepFiler™
Sample Investigator Kit Kit
1. | 23768 (1) 9/16 0/16
2. | 23768 (2) 6/16 0/16
3. 23768 (3) 16/16 0/16
4. | 23768 (4) 15/16 0/16
5. | 23768 (5) 16/16 0/16
6. | 23768 (6) 0/16 0/16
7. 23626 0/16 0/16
8. 23292 0/16 0/16
9 24158 16/16 0/16
10 23303 16/16 0/16
11 23606 0/16 0/16
12 22837 16/16 0/16
13 21933 12/16 4/16
14 22911 0/16 0/16
15 23804 0/16 0/16
16 24082 16/16 7/16
17 24164 16/16 16/16
18 24239 6/16 0/16
19 24148 16/16 2/16
20 24166 16/16 9/16
21 23964 16/16 0/16
22 24146 16/16 0/16
23 23613 16/16 0/16
24. 4K/09 14/16 3/16
25. 110K/08 12/16 0/16

Tabela lll. Detekcja uktadow STR oraz dtugos¢ am-
plikonow [pz].
Table lll. STR loci detection and amplicons length [bp].

Uktad STR QlAamp®DNA | PrepFiler™

STR loci Investigator Kit Kit
D8S1179 123 - 170 pz 18/25 72% | 3/25 | 12%
D21S11 185 — 239 pz 18/25 72% | 2/25 | 8%
D7S820 255 — 291 pz 18/25 | 72% | 1/25 | 4%
CSF1PO 305 - 342 pz 17/25 | 68% | 1/25 | 4%
D3S1358 112 — 140 pz 18/25 | 72% | 4/25 | 16%
THO1 163 — 202 pz 17/25 | 68% | 4/25 | 16%
D13S317 217 — 245 pz 17/25 | 68% | 1/25 | 4%
D16S539 252 — 292 pz 16/25 64% | 1/25 | 4%
D2S1338 307 — 359 pz 15/25 | 60% | 1/25 | 4%
D19S433 102 — 135 pz 17/25 | 68% | 6/25 | 24%
VWA 155 - 207 pz 14/25 | 56% | 3/25 | 12%
TPOX 222 — 250 pz 17/25 | 68% | 2/25 | 8%
D18S51 262 — 345 pz 15/25 | 60% | 1/25 | 4%
D5S818 134 — 172 pz 16/25 64% | 3/25 | 12%
FGA 215 - 355 pz 14/25 | 56% | 1/25 | 4%
Ame'oge:“'?f(s ?)21 07pz | 1895 | 72% | 6/25 | 24%

Kolejnym krokiem byto porownanie wydaj-
nosci dwoch analizowanych metod ekstrakcji
DNA na podstawie stezenia kwasu deoksy-
rybonukleinowego (ng/ul) zmierzonego po
procesie izolacji (tabela IV). Ze wzgledu na
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fakt wykorzystania r6znej objetosci proszku
kostnego w dwoch metodach izolacji DNA nie
mozna wysungcC bezposredniego wniosku co
do ich efektywnosci tylko na podstawie stezen
DNA uzyskanych z materiatu biologicznego.
Poréwnania efektywnos$ci nalezy dopatrywac
sie na podstawie analizy zaleznosci dwoch
cech mierzalnych, ktorymi w tym wypadku byty
stezenie DNA [ng/ul] zawarte w poszczegoinych
probkach i kompletnos¢ profili genetycznych
kolejnych oznaczen uzyskanych dwoma meto-
dami izolacji DNA z 25 fragmentow kostnych.
Zaobserwowano brak korelacji pomiedzy iloscig
DNA uzyskang dwiema testowanymi metodami,
SwiadczyC to moze o roznej sile pozyskiwania
DNA przez badane zestawy oraz o mozliwosci
zanieczyszczenia probek DNA pochodzenia
obcogatunkowego. Zwrocono takze uwage na
brak przetozenia wysokiego stezenia DNA na
kompletnos¢ profilu genetycznego podczas
ekstrakcji zestawem PrepFiler™ Forensic DNA
Extraction Kit. Swiadczy¢ to moze o stabej wy-
dajnosci zestawu w usuwaniu inhibitorow PCR.

Tabela IV. Stezenia DNA [ng/ul] w badanych prébkach
Table IV. DNA concentration [ng/ul] in investigated
samples.

QlAamp® DNA PrepFiler™ Kit
. Investigator Kit
SP;?T‘]’F‘)‘Iae 100 my kosci 50 mg kosci
100 mg of bone 50 mg of bone
powder powder
1. 23768 (1) 31,4 12,8
2. 23768 (2) 24,2 10,15
3. | 23768 (3) 31,8 13,8
4. | 23768 (4) 50,1 3,06
5. | 23768 (5) 31,1 8,82
6. | 23768 (6) 0,588 12,7
7. 23626 0,21 0,988
8. 23292 0,241 0,498
9 24158 27,0 22,2
10 23303 58,0 18,9
11 23606 580,0 11,0
12 22837 3,5 2,94
13 21933 0,068 9,15
14 22911 0,085 0,496
15 23804 6,15 0,275
16 24082 26,4 597,0
17 24164 2,08 15,6
18 24239 0,639 0,326
19 24148 590,0 31,4
20 24166 25,7 35,5
21 23964 40,3 41,3
22 24146 49,8 54,5
23 23613 0,793 0,131
24, 4K/09 54,0 2,25
25. 110K/08 0,124 1,09

Analizujgc wyniki mozna stwierdzi¢, ze z po-
rownywanych w pracy metod izolacji DNA bar-
dziej efektywng jest metoda z zastosowaniem
zestawu QlAamp® DNA Investigator Kit, ponie-
waz wraz ze wzrostem stezenia DNA w sposob
istotny statystycznie wzrasta petnos$¢ profilu
genetycznego (p=0,041263).

WNIOSKI

1. QlAamp® DNA Investigator Kit jest wydajng
i niektopotliwg metodg izolacji DNA z ma-
teriatu kostnego, zapewniajgcg wysokg
wydajnosc¢ izolacji, co przektada sie na
kompletno$¢ uzyskanego profilu gene-
tycznego.

2. Zestaw PrepFiler™ Forensic DNA Extrac-
tion Kit jest w przypadku materiatu zde-
gradowanego mato skuteczng metodg
izolacji.

PISMIENNICTWO

1. QlAamp DNA Investigator Handbook,
QIAGEN 12/2007.

2. PrepFiler™ Forensic DNA Extraction Kit,
User Guide, Applied Biosystems. 05/2008.

3. AmpFtSTR® Identifiler™ PCR Amplifica-
tion Kit, User’'s Manual, Applied Biosystems.
08/2006.

4. Kapinska E., Szczerkowska Z.: Ustalenie
tozsamosci nieznanej osoby w oparciu o okre-
Slenie profilu DNA z ekshumowanych szczatkéw
ludzkich. Arch. Med. Sad. Krym. 2008, 58: 32-36.

5. Parys-Proszek A., Branicki W., Wolanska-
Nowak P, Kupiec T.: Application of BioRobot M48
to DNA extraction from biological specimens
analysed In forensic investigations. Problems of
Forensic Sciences. 2008, 76: 369-381.

6. Budowle B., Eisenberg A. J., Van Daal A.:
Validity of low copy number typing and appli-
cations to forensic science. Croat Med J. 2009,
50: 207-217.

7. Drabek J., Petrek M.: A sugar, laundry
detergent, and salt method for extraction of de-
oxyribonucleic acid from blood. Biomed. Papers.
2002, 146(2): 37-39.

8. Bille T., Wingrove R., Holland M., Cave C.,
Schumm J.: Novel method of DNA extraction
from bones assisted DNA identification of World
Trade Center victims. International Congress
Series. 2004, 1261: 553-555.

9. Salamon M., Tuross N., Arensburg B., We-
iner S.: Relatively well preserved DNA is present



294

in the crystal aggregates of fossil bones. Proc
Natl Acad Sci USA 2005. 102(39): 13783-13788.

10. H6ss M., Paabo S.: DNA extraction from
Pleistocene bones by silica-based purification
method. Nucl Acids Res. 1993, 21(16): 3913-
3914.

11. Cattaneo C., Smilie D., Gelsthorpe K.,
Piccinini A., Gelsthorpe A., Sokol R.: A simple
method for extracting DNA from old skeletal
material. Forensic Sci Int. 1995, 74: 167-174.

12. Rohland N., Hofreiter M.: Comparison
and optimization of ancient DNA extraction.
Biotechniques. 2007, 42: 343-352.

13. Butler J.: Short tandem repeat typing
technologies used in human identity testing.
Biotechniques. 2007, 43(4): 2-5.

Matgorzata Ludwikowska-Pawtowska

Nr 4

14. Fondevila M., Philips C., Naveran N.,
Cerezo M., Rodrigez A., Calvo R., Fernandez
L., Carracedo A., Lareu M.: Challenging DNA:
assessment of a range of genotyping appro-
aches for highly degraded forensic samples.
Forensic Sci Int. Genetics Supplement Series.
2008, 1: 26-28.

Adres do korespondenciji:

Katedra i Zaktad Medycyny Sadowej w todzi
Uniwersytet Medyczny w todzi

ul. Sedziowska 18a

todz

tel. 042 6544536



