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Streszczenie

Cel pracy: W pracy opisano przyklad zastosowania techniki MPS (massively parallel sequencing) w celu poszerzenia
zakresu analizy spornego ojcostwa.

Material i metody: Przy uzyciu analizatora genetycznego 3130xl wykonano standardowy test ojcostwa obejmujacy 16
markeréw autosomalnych. Dodatkowo przeprowadzono badanie zestawem ForenSeq DNA Signature Prep Kit przy
uzyciu analizatora Illumina MiSeq FGx™ Forensic Genomics System. Obliczenia indeksu ojcostwa (PI) wykonano,
stosujgc program DNAStat v.2.1.

Wyniki: W badaniu 16 markeréw autosomalnych ujawniono obecnos¢ dwéch niezgodnosci (D21S11, VWA) dla pary
pozwany - dziecko. Na podstawie wynikow MPS przeanalizowano wymienione niezgodnosci, dla pary matka — dziec-
ko ujawniono sekwencje nonconsensus allela 14 locus VWA, u dziecka w locus D3S1358 stwierdzono réznice sekwencji
alleli homozygoty 16-16.

Whioski: Analiza MPS pozwolita na sformulowanie rozstrzygajacego wniosku odnosnie do ojcostwa pozwanego oraz
uzyskanie pelnej informacji o polimorfizmie wewnatrzallelicznym.

Stowa kluczowe: DNA, analiza ojcostwa, MiSeq FGx™, polimorfizm wewnatrzalliczny.

Abstract

Aim of the study: We present the application of massively parallel sequencing (MPS) to extend the scope of analysis
in a disputed paternity case.

Material and methods: A standard paternity test comprising 16 autosomal STRs was performed by capillary electro-
phoresis (CE) using 3130xl Genetic Analyzer. Additionally, MPS was performed with ForenSeq DNA Signature Prep
Kit and Illumina MiSeq FGx™ Forensic Genomics System. Paternity index (PI) was calculated using DNAStat v.2.1
software.

Results: CE revealed two mismatches, at D21S11 and VWA, between the putative father and the child. Based on MPS
results, the mismatches were analyzed and a nonconsensus sequence of allele 14 at the VWA locus in the mother - child
pair was identified. Different sequence variants were also detected in 16-16 homozygote alleles at the D3S1358 locus
in the child.

Conclusions: MPS helped to formulate a definite conclusion regarding the paternity of the defendant and provided full
information on intra-allelic polymorphism.

Key words: DNA, paternity testing, MiSeq FGx™, intra-allelic polymorphism.
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Wprowadzenie

Niektore z loci mini- i mikrosatelitarnych wykazuja
zmienno$¢ w obrebie regionu powtarzalnego, majac
allele o tej samej dtugosci, lecz réznych sekwencjach
(tzw. izoallele) [1]. Mikrosatelity o kompleksowej lub
ztozonej budowie, np. VWA, FGA, D21S11, D2S1338
i D3S1358, sktadaja si¢ z przerywanych sekwencji po-
wtorzonych i maja wieksza liczbe alleli w poréwnaniu
z loci o budowie prostej. VWA (12p13.31) jest ztozo-
nym markerem STR, ktdrego sekwencja powtarzalna
jest polaczeniem pierwotnie trzech prostych powto-
rzen. Ma on tez zwielokrotnione sekwencje pseudo-
powtarzalne w obu regionach flankujacych, ktére nie
wykazujg polimorfizmu diugosci. Poznany zakres
dtugosci alleli to 10-25 powtorzen. Wskaznik mutacji
wynosi 0,17% (cstl.nist.gov/div831/strbase/str_ VWA.
htm). D21S11 (21q21.1) jest kompleksowym mar-
kerem STR skltadajacym si¢ z 6 podjednostek powta-
rzalnych i krétkich sekwencji faczacych. Trzy regiony
wykazujg polimorfizm dlugosci. Poznany zakres diu-
gosci alleli liczy 12-41.2 powtoérzen. Opisano warian-
ty o jednakowej dlugosci, lecz réznych sekwencjach
podjednostek powtarzalnych [2]. Wskaznik mutacji
wynosi 0,19% (cstl.nist.gov/strbase/str_D21S11.htm).
D3S1358 (3p21.31) tworza dwie rézne jednostki po-
wtarzalne [AGAT] i [AGAC]. Poznany zakres dtugo-
éci alleli to 8-20 powtdrzen. Wskaznik mutacji wynosi
0,12% (cstl.nist.gov/strbase/str_D351358.htm). Ogdl-
nie przyjmuje si¢, ze mutacje w obrebie loci STR s3
skutkiem ,,poslizgu” polimerazy powodujacego inser-
cje lub delecje jednostek powtarzalnych [3]. Inne moz-
liwe mechanizmy obejmuja zaburzenia crossing-over
i konwersje genow [4, 5]. Zmienne liczby jednostek po-
wtarzalnych moga pojawiac si¢ jednoczesnie w kilku
podjednostkach zlozonego locus. Wykazano, ze: cze-
stos¢ wystepowania mutacji w danym locus jest zwia-
zana ze sktadem nukleotydéw oraz dtugoscia allela [6,
7]; mutacje pochodzenia ojcowskiego s3 czestsze niz
pochodzenia matczynego [4, 8, 9]; mutacje jednostop-
niowe (delecje lub insercje pojedynczych blokéw repe-
tytywnych) sa czestsze niz mutacje wielostopniowe [6,
7]. Obecnie analizy genetyczno-sadowe s3 rutynowo
prowadzone na podstawie oznaczenia polimorfizmu
dtugosci kilkunastu do kilkudziesigciu loci STR. Komi-
sja ds. Badania Ojcostwa (PTC) przy Miedzynarodo-
wym Towarzystwie Genetyki Sagdowej (ISFG) ustalita
zestaw rekomendacji, na bazie standardéw zgodnosci
z norma ISO 17025, dla laboratoriéw zajmujacych

Introduction

Some of the mini- and microsatellite loci exhibit
variation within the repeat region, having alleles of
the same length but different sequences (the so-cal-
led isoalleles) [1]. Microsatellites with a complex
structure, such as VWA, FGA, D21S11, D2S1338
and D3S1358, consist of interrupted repeat sequ-
ences and have a higher number of alleles than the
loci having a simple structure. VWA (12p13.31) is
a complex STR marker in which the repeat sequen-
ce is a combination of originally three simple repe-
ats. It also has multiple pseudo-repeat sequences in
both flanking regions, which do not demonstrate
length polymorphism. The known range of allele
lengths is between 10 and 25 repeats. The muta-
tion rate is 0.17% (cstl.nist.gov/div831/strbase/str_
VWA .htm). D21S11 (21q21.1) is a complex STR
marker consisting of six repeat subunits and short
linking sequences. Three regions exhibit length
polymorphism. The known range of allele lengths
is between 12 and 41.2 repeats. Variants of equal
length but different sequences of repeat subunits
have been described [2]. The mutation rate is 0.19%
(cstl.nist.gov/strbase/str_D21S11.htm). D3S1358
(3p21.31) is made up of two different repeat units:
[AGAT] and [AGAC]. The known range of allele
lengths is between 8 and 20 repeats. The mutation
rate is 0.12% (cstl.nist.gov/strbase/str_D3S1358.
htm). It is generally recognized that mutations wi-
thin STR loci are a result of polymerase slippage
leading to insertions or deletions of repeat units
[3]. Other possible mechanisms include crossing-
-over abnormalities and gene conversions [4, 5].
Variable numbers of repeat units may occur simul-
taneously in several subunits of a complex locus.
Moreover, it has been shown that the frequency of
mutations in a given locus correlates with nucleoti-
de composition and allele length [6, 7]; mutations
of paternal origin are more frequent than maternal
mutations [4, 8, 9]; single-stage mutations (dele-
tions or insertions of individual repetitive blocks)
are more common than multi-stage mutations [6,
7]. At present, forensic genetic analyses are routi-
nely performed by assessing polymorphism with
the length ranging from about a dozen to several
dozen STR loci. The Paternity Testing Commission
(PTC) at the International Society for Forensic Ge-
netics (ISFG) has established a set of recommenda-
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sie analizg ojcostwa [10]. Komisja ds. Badania Ojco-
stwa zaleca stosowanie obliczen prawdopodobienstwa
przypadkowej zgodnosdci, wyrazonego parametrem
indeksu ojcostwa (paternity index — PI). Ze wzgledu
na brak sprzezen miedzy analizowanymi markerami
genetycznymi, faczna wartos¢ indeksu ojcostwa (com-
bined paternity index — CPI) wynika z reguly iloczynu
wartoéci PI obliczonych dla poszczegolnych loci. Po-
przednio wykazano, ze relatywnie wysokie czestosci
mutacji powinny by¢ uwzgledniane w obliczeniach
warto$ci dowodowej wynikéw identyfikacji genetycz-
nej oraz analiz pokrewienstwa [11-13].

Wedtug zalecent Komisji Genetyki Sadowej przy
Polskim Towarzystwie Medycyny Sadowej i Krymi-
nologii warto$¢ CPI wymagana dla potwierdzenia
ojcostwa musi wynosi¢ co najmniej 1 000 000, a wy-
kluczenie ojcostwa musi by¢ wykazane co najmniej
w 4 loci (ptmsik.pl/komisja-genetyki-sadowej/zasa-
dy-atestacji-na-rok-2016.html). Jesli podstawowy
zestaw markerdw nie pozwala na potwierdzenie lub
wykluczenie ojcostwa, zakres badan musi by¢ po-
szerzony o dodatkowe markery [14].

Technika MPS (massively parallel sequencing)
umozliwia oznaczanie genotypow na podstawie jed-
noczesnej analizy polimorfizmu dlugosci i polimor-
fizmu sekwencji [1], co ujawnia pelne zréznicowa-
nie markeréw typu SNP i InDel w obrebie loci STR,
pozwalajac na identyfikacje nowych alleli lub mu-
tacji [15]. W ten sposéb MPS umozliwia uzyskiwa-
nie informacji z réznych rodzajow polimorfizméw,
przy jednoczesnym zachowaniu zgodnosci nazew-
nictwa z istniejacymi bazami danych markeréw
genetycznych. W badaniach o ustalenie ojcostwa
okazjonalnie ujawniane sa przypadki niezgodnosci
wynikajgce z mutacji w markerach STR, ktére moga
sugerowa¢ wykluczenie ojcostwa. Wskutek wyste-
powania jednostopniowych mutacji lub alleli null
mozliwe jest wystepowanie jednej lub dwdch nie-
zgodnosci w przypadkach ustalonego pokrewien-
stwa. Z drugiej strony na tej podstawie mozliwa jest
takze alternatywna hipoteza, ze biologicznym ojcem
dziecka nie jest pozwany, lecz me¢zczyzna blisko
z nim spokrewniony [16].

Cel pracy

W niniejszej pracy opisano przyklad zastosowania
techniki MPS w celu wyjasnienia przyczyny braku se-
gregacji alleli w sprawie spornego ojcostwa z dwiema
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tions, in compliance with the ISO 17025 standard,
for laboratories dealing with paternity testing [10].
The Paternity Testing Commission recommends
calculating the probability of random match which
is expressed as the paternity index (PI). On acco-
unt of the absence of linkages between the genetic
markers under analysis, the combined paternity
index (CPI) is obtained using the rule of product
of PI values calculated for the individual loci. It has
previously been demonstrated that relatively high
mutation frequencies should be taken into account
when determining the evidential value of genetic
identification and kinship analysis results [11-13].

According to the recommendations issued by
the Forensic Genetics Committee at the Polish So-
ciety of Forensic Medicine and Criminology, the
minimum CPI value required for the confirmation
of paternity is 1000000, and the exclusion of pa-
ternity must be demonstrated in at least four loci
(ptmsik.pl/komisja-genetyki-sadowej/zasady-ate-
stacji-na-rok-2016.html). If the basic set of mar-
kers fails to either confirm or exclude paternity, the
scope of testing must be extended to include addi-
tional markers [14].

Massively parallel sequencing (MPS) is a ge-
notyping technique based on simultaneous ana-
lysis of length and sequence polymorphisms [1],
which demonstrates a full range of variation in
SNP and InDel markers within STR loci, allowing
the identification of new alleles or mutations [15].
Consequently, MPS makes it possible to obtain in-
formation from various types of polymorphisms,
while maintaining compliance in nomenclature
with existing genetic marker databases. Paternity
tests occasionally reveal cases of mismatch arising
from mutations in STR markers which may suggest
the exclusion of paternity. The presence of single-
-stage mutations or null alleles may result in one
or two mismatches in cases of established kinship.
On the other hand, an alternative hypothesis is also
possible, according to which the child’s biological
father is not the defendant but another man closely
related to him [16].

Aim of study

The study describes the application of MPS to
identify the cause of the lack of allelic segregation
in a case of disputed paternity with two mismatches

BSOCIETAS,

ICA M
P %
Archiwum Medycyny Sadowej i Kryminologii
Archives of Forensic Medicine and Criminology

RN

» ESMVDITT

63



Grazyna Kostrzewa, Magdalena Konarzewska, Witold Pepiriski

Application of massively parallel sequencing (MPS) in paternity testing — case report

niezgodnosciami ujawnionymi przez analize fragmen-
tow loci autosomalnych dla pary dziecko - pozwany:.

Materiat i metody

Wykonano analize ojcostwa dla tréjki pozwany -
dziecko (XY) - matka. Ekstrakcje DNA wykonano
z wymazéw nablonka jamy ustnej, stosujac zestaw
DNA IQ™ Casework Sample Kit i aparat Maxwell® 16
(Promega). Kwantyfikacje DNA wykonano z uzyciem
fluorometru Qubit 3.0 (Thermo Fisher Scientific).
DNA amplifikowano z uzyciem zestawéw AmpFISTR®
NGMSElect™ (Applied Biosystems) oraz PowerPlex®
ESI 17 Pro System (Promega) w termocyklerze Ge-
neAmp PCR System 9700 (Applied Biosystems).
Genotypowanie fragmentéw PCR przeprowadzono
przy uzyciu analizatora 3130xl (Applied Biosystems).
W celu weryfikacji wynikéw i poszerzenia zakresu
badan przeprowadzono analize zestawem ForenSeq
DNA Signature Prep Kit przy uzyciu analizatora Illu-
mina MiSeq FGx™ Forensic Genomics System wediug
instrukcji producenta (Illumina). Zestaw umozliwia
jednoczesne sekwencjonowanie 57 STR-6w (27 auto-
somalnych, 7 chromosomu X, 24 chromosomu Y) oraz
172 SNP (94 identyfikacji osobniczej, 56 pochodzenia
biogeograficznego, 22 pigmentacji wloséw i teczow-
ki oka). Obliczenia statystyczne wykonano, stosujac
program DNAStat v.2.1 (Laser). Wyniki genotypowa-
nia markeréw SNP i Y-STR nie byly brane pod uwage
w obliczeniach statystycznych.

Wyniki i om6wienie

W badaniu 16 markeréw autosomalnych metoda
elektroforezy kapilarnej ujawniono obecno$¢ dwoch

revealed by analyzing fragments of autosomal loci
for the child - putative father pair.

Material and methods

Paternity analysis was performed for the trio
putative father — child (XY) - mother. DNA was
extracted from buccal swabs using DNA IQ™ Ca-
sework Sample Kit and Maxwell® 16 instrument
(Promega). DNA quantification was performed
with Qubit 3.0 fluorometer (Thermo Fisher Scien-
tific). DNA was amplified by means of AmpFISTR®
NGMSElect™ (Applied Biosystems) and PowerPlex®
ESI 17 Pro System (Promega) kits in GeneAmp PCR
System 9700 thermal cycler (Applied Biosystems).
The genotyping of PCR fragments was performed
with 3130xl Genetic Analyzer (Applied Biosystems).
In order to verify the results and extend the scope of
testing, an additional analysis was conducted with
ForenSeq DNA Signature Prep Kit using Illumina
MiSeq FGx™ Forensic Genomics System in accor-
dance with the manufacturer’s instructions (Illumi-
na). The system provides a possibility to simultane-
ously sequence 57 STRs (27 autosomal, 7 X-STRs,
24 Y-STRs) and 172 SNPs (94 identity SNPs, 56 bio-
geographical ancestry SNPs and 22 phenotypic-in-
formative SNPs for hair and eye colour). Statistical
calculations were carried out using DNAStat v.2.1
(Laser). The results of SNP and Y-STR marker geno-
typing were not included in statistical calculations.

Results and discussion

An analysis of 16 autosomal markers by capillary
electrophoresis revealed two mismatches at D21S11

Tabela I. Wyniki genotypowania metoda elektroforezy kapilarnej
Table 1. Capillary electrophoresis genotyping results
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— LN 2} = — LN — < < o O [32]
(72} < 7)) — > — (%2 W) ) ) - < — — e} o
=) <o e %) — ) N ) =] < % 7] %) N
- < - a > =) I - I - T QO a ) - — ]
] > ] o < a o a a a ~ e ] o o a] “n
Domniemany | 15, |17,20| 11,12 | 20,25 | X,Y | 10,13 | 28,30 | 16,19 | 15, | 15.2,16.26,9.3|19,21 | 12, | 15,16 |12,16| 18, | 20,22.2
ojciec 16 15 14 21
Putative father
Dziecko 15, [14,19| 11,12 | 20,20 | X,Y | 10,14 | 29,31 | 18,19 | 15, | 15,15.2 [9,9.3|19,21 | 14, | 16,16 | 153, | 17, | 15,22.2
Child 15 16 14 16 | 21
Matka 15, | 14,17 11,12 | 20,25 | XX | 13,14 | 29,30.2 | 16,18 | 16, | 12,15 9,9 |21,23| 11, | 16,18 | 12, | 17, | 15,20
Mother 17 16 14 153 | 18
. DY
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Tabela 1. Wyniki genotypowania technika MPS (loci dodatkowe)

Table 11. MSP genotyping results (supplementary loci)

S ) g =) S = 3 &
< pat 2 =) ~ d P> b 2 & a
b3 N © - - =) - 1%2) © w N <
S\ Z |5 2 g |8 & § & § ¢
E 2 a 0 a a a a & a a &
Domniemany 8,8 | 9,11 12,12 10,12 11,11 10,13 11,13 9,11 10,11 | 11,12 | 13,13 | 10,12
ojciec
Putative father
Dziecko 8,8 | 9,11 12,12 12,12 11,14 10,10 11,13 9,11 10,12 | 11,12 | 13,13 | 9,10
Child
Matka 8,8 | 8,11 11,12 12,13 12,14 9,10 12,13 | 11,12 | 12,17 | 11,12 | 13,14 | 9,13
Mother

niezgodnosci w D21S11 i VWA dla pary pozwany —
dziecko (tab. I) wynikajacych z jednostopniowych
mutacji. Wyniki genotypowania AmpFISTR® NGM-
SElect™ i PowerPlex® ESI 17 Pro System byly ze soba
zgodne. Na podstawie tacznej wartosci indeksu ojco-
stwa (CPI = 2541) uznano ojcostwo pozwanego za
nierozstrzygniete. Poszerzajac zakres badania o analize
MPS, potwierdzono obecnos¢ ww. niezgodnosci pole-
gajacych na insercji i delecji pojedynczych blokéw re-
petytywnych (ryc. 1A, B) oraz dla pary matka - dziec-
ko ujawniono sekwencje nonconsensus allela 14 locus
VWA (ryc. 1B). Dodatkowo u dziecka w locus D3S1358
ujawniono rdéznice sekwencji alleli homozygoty dtu-
gosci 16-16 (ryc. 1C), co umozliwito rozréznienie ich
matczynego i ojcowskiego pochodzenia. Uzyskane
wyniki potwierdzaja wczesniejsze doniesienia opisu-
jace mozliwosci techniki MPS w okreslaniu matczy-
nego lub ojcowskiego pochodzenia izoalleli w testach
pokrewienstwa [17] oraz réznicowaniu bliznigt homo-
zygotycznych badz pochodzacego od nich materiatu
dowodowego [18]. Zrdznicowanie sekwencji moze
mie¢ znaczenie w kontekscie mozliwosci przeszacowa-
nia wartosci PI, gdyz czestosci wystepowania mutacji
publikowane na podstawie analizy polimorfizmu diu-
gosci loci autosomalnych sa prawdopodobnie znacznie
zanizone [19]. Inni autorzy zauwazyli, ze loci D125391,
D2S1338,D21S11, D8S1179, VWA i D3S1358 faktycz-
nie wykazuja ok. 2 razy wigksza liczbe alleli réznigcych
sie sekwencja, niz alleli réznigcych sie dlugoscia [20].
W analizowanym przypadku innych niezgodnosci nie
stwierdzono. Indeks CPI obliczony wyltacznie na pod-
stawie rozkladow czestosci wystepowania alleli wszyst-
kich oznaczonych STR autosomalnych (tab. I'i II) wy-
nidst 276837924.

and VWA for the putative father-child pair (Table
I), resulting from single-stage mutations. Genoty-
ping results obtained by AmpFISTR® NGMSElect™
and PowerPlex” ESI 17 Pro System were consistent.
Based on the value of the combined paternity index
(CPI = 2541) the paternity of the putative father was
regarded as inconclusive. Extension of the scope of
testing by MPS analysis confirmed the presence of the
above mentioned mismatches (insertion and deletion
of individual repetitive blocks, Fig. 1A, B), and identi-
fied a nonconsensus sequence in allele 14 at the VWA
locus for the mother-child pair (Fig. 1B). In addition,
the D3S1358 locus in the child revealed differences in
homozygous allele sequences with the length of 16-16
(Fig. 1C), which enabled the differentiation of their
maternal and paternal origin. The results are in agre-
ement with earlier reports describing the capacity of
the MPS technique for determining the maternal or
paternal origin of isoalleles in paternity tests [17] and
differentiating homozygous twins or evidence ma-
terial collected from them [18]. Sequence variation
may be of importance in the context of possible ove-
restimation of the PI value, since the frequencies of
mutations published on the basis of analysis of length
polymorphism in autosomal Joci are probably con-
siderably undervalued [19]. Other authors have no-
ted that the D12S391, D2S1338, D21S11, D8S1179,
VWA and D3S1358 loci actually contain about twi-
ce as many alleles differing in sequence than alleles
differing in length [20]. No other mismatches were
found in the case analyzed. The CPI calculated exclu-
sively on the basis of frequency distributions of alleles
in all analyzed autosomal STRs (Tables I and II) was
276837924.
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D3S1358

matka / mother

16 TCTA [TCTG]2 [TCTA]13
18 TCTA [TCTG]3 [TCTA]14
dziecko / child

domniemany ojciec / putative father
15 TCTA [TCTG]2 [TCTA]12
16 TCTA [TCTGI3 [TCTA]12

16 TCTA [TCTG]3 [TCTA]12 - od ojca/paternal
16 TCTA [TCTG]2 [TCTA]13 — od matki/maternal

D21S11
matka / mother

dziecko / child

domniemany ojciec / putative father

//

29 [TCTAI4 [TCTGIl6 [TCTAI3 TA [TCTA|3 TCA [TCTA]2 TCCATA [TCTA]11
30.2 [TCTA]5 [TCTGI5 [TCTA]3 TA [TCTAI3 TCA [TCTA]2 TCCATA [TCTA]11 TATCTA

29 [TCTAI4 [TCTGIl6 [TCTAI3 TA [TCTA|3 TCA [TCTA]2 TCCATA [TCTA]11
31 [TCTAI6 [TCTGI5 [TCTAI3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCATA [TCTAI12 - insercja/insertion

28 [TCTAI4 [TCTGIl6 [TCTAI3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCATA [TCTAI10
30 [TCTAI6 [TCTGI5 [TCTAI3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCATA [TCTA]11

2\

VWA
matka / mother

17 TCTA [TCTGJ4 [TCTA]12 TCCA TCTA
dziecko / child

domniemany ojciec / putative father
17 TCTA [TCTGl4 [TCTA]12 TCCA TCTA
\_ 20 TCTA [TCTG]J4 [TCTA]15 TCCA TCTA

14 TCTA TCTG TCTA [TCTG]J4 [TCTA]3 TCCA [TCTA]3 TCCA TCCA

14 TCTA TCTG TCTA [TCTG]J4 [TCTA]3 TCCA [TCTA]3 TCCA TCCA
19 TCTA [TCTGIl4 [TCTA]14 TCCA TCTA - delecja/deletion

Ryc. 1. Wyniki analizy technikg MPS
Fig. 1. Results of MSP analysis

Whioski

1. Analiza MPS pozwolila na sformulowanie roz-
strzygajacego wniosku odnosnie do ojcostwa po-
zwanego oraz okreslenie typu mutacji.

2. Analiza MPS umozliwia rozrdéznianie rodziciel-
skiego pochodzenia alleli w przypadku homozygot
u dziecka.

Autorzy deklarujg brak konfliktu interesow.

Conclusions

1. MPS-based analysis helped to formulate a defi-
nite conclusion regarding the paternity of the de-
fendant and determine the type of mutation.

2. MPS offers a possibility to identify the paren-
tal origin of alleles in cases of homozygotes in the
child.
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