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SOUHRN

Vyuziti molekularné genetickych metod pro analyzu biologickych stop je ,zlatym standardem” pfi individualni identifikaci jejich plvodci. Bez moznosti po-
rovnat geneticky profil stopy s profilem kontrolniho vzorku jejiho potencionalniho pivodce vsak tato analyza neposkytuje voditka pro dalsi smér vysetiovani.
Zajimavym Udajem pro vysetiovatele by mohl byt napriklad vék plvodce stopy. V prehledu jsou diskutovany soucasné metodické moznosti a jejich vystupy
smérujici k ur¢eni tohoto udaje.
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Possibilities of molecular genetic determination of age of an individual from biological traces

SUMMARY

Application of molecular genetic methods during the examination of biological traces is irreplaceable for individual identification of their originators. However,
this analysis does not provide any clues for further investigation without the possibility to compare the genetic profile of the examined trace with the profile
of its potential originator. The age of a searched person represents an important entry for investigators. In this review, the recent methodical molecular genetic
approaches are discussed with regards to their practical outputs leading to the estimation of biological age of an individual. The length of telomeric sequences
and their attritions correlating with increasing age seemed to be very promising marker if they have been examined using Southern blot analysis. This method
is not suitable for forensic casework due to the need of high amounts of DNA input. Recent methods based on quantitative polymerase chain reaction (QPCR)
are applicable on samples with minimal DNA concentrations but they provide inconclusive results with regard to the age estimation based on the length of
telomeres. Therefore novel methodical approaches were developed. Application of methods based on the examination of deletions in mitochondrial DNA, on
the presence of transcripts of gamma hemoglobins or on the quantification of byproducts of somatic rearrangements of genes for T-cell receptors is restricted
to special types of biological traces. The age dependent methylation of specific nucleotides in selected gene sequences seems to be the only promising uni-
versal marker.
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Aplikace molekuldrné genetickych metod pfi vySetfovani
biologickych stop je nezastupitelna s ohledem na individualni
identifikaci jednotlivce, ktery tyto stopy zanechal. Bez moznosti
porovnat geneticky profil ziskany ze stopy s profilem kontrol-
niho vzorku jejiho potencidlniho plvodce vsak molekularné
genetickd analyza neposkytuje Zddnda voditka pro dalsi smér
vysetfovani. Prakticky zajimavym udajem pro vySetfovatele je

které se po rozpracovani a validaci na vzorcich z terénu mohou
stat zdrojem cennych Udajd pro vysetrovani trestnych ¢ind.

PREHLED QOSAVAI?NiCH METOD
A JEJICH VYSLEDKU

napfiklad vék pGvodce stopy.

V nasledujicim pfehledu budou rozebrany jednotlivé metodic-
ké pfistupy a jejich potencidlni praktické vystupy smétujici k urce-
ni véku jednotlivce na zékladé molekularné genetického vysetre-
ni biologické stopy, kterou zanechal. Vyzkum na tomto poli zatim
nevyustil v zddnou obecné aplikovatelnou metodiku s jedno-
znac¢nou interpretaci, presto bylo dosazeno nadéjnych vysledkd,
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Urceni délky telomér

Velké nadéje byly vkladany do stanoveni délky telomer jako
nastroje pro odhad véku puavodce stopy. Telomery jsou sek-
vence DNA nachdzejici se na koncich chromozémd, které pfi-
tomnost téchto sekvenci chrani pred zkracovanim v dasledku
zpUsobu fungovani replikace DNA v kazdém bunécném déleni
(1). Pfi narozeni maji telomery délku 15 az 20 tisic parQ bazi, pfi-
¢emz tato repetetivni sekvence vznika opakovanim zakladniho
sekvencniho motivu TTAGGG. BEhem bunécného déleni v sou-
vislosti s duplikaci chromozému viak mechanismus replikace
DNA neni schopen prostfednictvim DNA polymerdzy replikovat
konce opozdujicich se fetézc(l, ¢imz dochazi v pribéhu starnu-
ti ke zkracovani vyse popsanych vysoce repetetivnich sekvenci
telomer. Konce chromozém jsou pfitomnosti dostatecného
poctu nekdédujicich repetetivnich sekvencnich jednotek takto
chrédnény pred ztrdtami kdédujicich sekvenci. Buriky jsou vsak
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