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Uurimisobjekt

* uuriti 157 SNP-d, millest 107 olid 
polümorfsed

* 16 rootslannat ja 8 CHM’i (complete 
hydatidiform mole). CHM on 
günekoloogiline kõrvalekalle sagedusega 
1:500-1:2000 rasedustest. CHMil on 
homosügootne genoom, mis on pärit 
mehelt. 



DASH signaalide variandid



DASH signaalid



Uuuritud regioonid



Genotüübid CHM ja tavalise DNA 
juhul



Genotüübid



Geenikonversioon ja koopiaarvu 
varieeruvus



Koopia arvud



Kokkuvõte

• Duplitseerunud alades on tõelisi SNP’i 
~50%, PSV’i 22% ja MSV’i 23%.



Lingid

• http://www.dynametrix-ltd.com
• http://humanparalogy.gene.cwru.edu/
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