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POZDRAVNA RIJEC | DOBRODOSLICA

Srdaéno vas pozdravljam u ime Instituta za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju
Univerziteta u Sarajevu i u svoje licno ime te najiskrenije zahvaljujem $to ste se odazvali nasem
pozivu. Posebno se zahvaljujem Federalnom ministarstvu obrazovanja i nauke i svim
sponzorima koji su nas finansijski podrzali. Takoder se zahvaljujem i uposlenicima Instituta koji
su ulozili veliki napor, trud i entuzijazam u organizaciji ovog za nas veoma vaznog skupa.

Uvjeren sam da ¢e Simpozij, koji predstavlja prvi skup geneticara razli¢itih profila u
Bosni i Hercegovini, biti viSestruko znadajan za istrazivace i nauc¢nike razli¢itih specijalnosti, a
pogotovo za naSe mlade saradnike, posdiplomce i asistente. Olekujemo da ¢e Simpozij
omoguciti sagledavanje aktuelnog stanja genetickih istraZivanja u Bosni i Hercegovini, kao i
medusobno upoznavanje i povezivanje bh. geneticara u zemlji i inostranstvu, Sto je jedan od
osnovnih preduslova za zajednicki pristup nacionalnim, regionalnim i medunarodnim
grantovima.

Simpozij pocinje plenarnim predavanjima po programu koji ste dobili, a nastavak
obuhvata usmena priopéenja i poster prezentacije podijeljene u Cetiri cjeline pripadajude
naucne specijalnosti: Opca genetika, Genetika u biomedicini, Genetika u biotehnici i Genetika
u forenzici. Apstrakte, kao Sto vidite, ve¢ smo odstampali i podjelili, a prezentirane radove na
sesijama publicirat éemo u zborniku radova koji ¢e biti distribuiran svim ucesnicima Simpozija.

Kao Sto ste obavijesteni, u toku simpozija odrzat éemo i osnivacku skupstinu UdruZenja
geneticara u Bosni i Hercegovini na kojoj ée biti donesena odluka o osnivanju UdruZenja. Zatim
¢e se odrzati okrugli sto o stanju, kapacitetima i perspektivama genetike u Bosni i Hercegovini,
kao i ulozi ove nauke na globalnom nivou. Cilj okruglog stola je da se, u svjetlu suvremenih
genetickih trendova, procijene kadrovski i tehnoloski potencijali za razvoj genetickih istraZivanja
u BiH, te da se, na osnovu usvojenog izvjestaja, naznace smjernice bududih pravaca njihovog
razvoja.

Na kraju, svima vama, uz iskrenu dobrodoslicu, Zelim puno uspjeha u radu, ugodan
boravak u ovom ambijentu i joS jednom najiskrenije zavaljujem Sto se odazvali nasem pozivu.

Prof. dr. Kasim Bajrovic,

Predsjednik Organizacionog odbora Simpozija
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Program Simpozija

17. februar 2011.

8.00 -
Registracija ucesnika

8.00—-9.00
Postavljanje postera

9.00-9.15
Pozdravna rije€ organizatora
Prof. dr. Kasim Bajrovi¢, naucni savjetnik

9.15-13.45
Plenarna predavanja
Predsjednistvo: prof. dr. Rifat HadZiselimovic, prof. dr. Kasim Bajrovi¢, mr. Anja Haveric¢

Genetika u Bosni i Hercegovini — kratak pregled razvoja
Akademik prof. dr. Ljubomir Berberovié

Primjena molekularne citogenetike i protofne citometrije u istraZivanju procesa
specijacije i mikroevolucije kod biljaka
Prof. dr. Sonja Siljak Yakovlev

Upotreba geneticki modificiranih T limfocita u tretmanu melanoma
Prof. dr. Zoran Gali¢

Prenatalna dijagnostika genetickih oboljenja — mogucénosti i perspektive
Prof. dr. Nenad Bukvi¢

Primjena SSR markera u radu sa germplazmom autohtonih vocaka u BiH
Prof. dr. Mirsad Kurtovi¢

11.00-11.30
Pauza

Proteini toplotnog stresa (Hsp) — struktura i uloga
Prof. dr. Stojko Vidovi¢

Pristupni modeli u identifikaciji gena u oligogenskom i poligenskom modelu
nasljedivanja
Doc. dr. Lejla Kapur-Pojski¢, naucni saradnik

Mitohondrijska genomika i energetski metabolizam Porifera
Doc. dr. Lada Lukié Bilela, naucni saradnik

Analiza genetskih varijacija u dijagnozi i terapiji Tipa 2 dijabetesa i metabolickog
sindroma
Doc. dr. Sabina Semiz



Novi trendovi u molekularnoj dijagnostici hematoloskih oboljenja
Dr. Amina Kozarié

Tri stolje¢a humanih populaciono genetickih istrazivanja u BiH
Prof. dr. Damir Marjanovi¢, visi naucni saradnik

13.45-15.00
Rucak
15.00-17.30

Sesija: Opca genetika
Predsjednistvo: prof. dr. Sonja Siljak-Yakovlev, doc. dr. Adisa Ahmi¢, dr. Sanin Haveri¢

Genekoloski aspekti konzervacije ugroZenog genofonda (Bosna i Hercegovina,
Balkanski poluotok)
Akademik prof. dr. Sulejman Redzi¢

Uticaj klimatskih promjena na Zivi svijet i njegovu geneticku strukturu
Dr. Amra Kazi¢, visi strucni saradnik

Polimorfizmi mitohondrijalne DNK u lokalnim ljudskim populacijama tuzlanske regije
Doc. dr. Adisa Ahmic

Analiza geneticke heterogenosti lokalnih ljudskih populacija Tuzlanskog kantona s
obzirom na kompleks od deset kvalitativnih fenotipskih svojstava
Doc. dr. Hajrija Hamidovi¢

16.00-16.30
Pauza

Organizacija i veli¢ina genoma kod fakultativne serpentinofite Narcissus poeticus L.
Mr. Fatima Pustahija

Antropometrijska mjerenja novorodencadi na podrudju opstine Bosanska Krupa
Irma Sari¢

Mikronukleus esej u celijama epitela bukalne sluznice — uces¢e u HUMNy,
kolaborativnom projektu
Dr. Sanin Haveri¢, naucni saradnik

Izlaganje postera

15.00-17.30
Sesija: Genetika u biotehnici
Predsjednistvo: doc. dr. Naris Pojskic, prof. dr. Mirsad Kurtovic, doc. dr. Lada Lukic¢ Bilela

Znacaj i primjena molekularne genetike u ocuvanju izvornih vrsta domacih Zivotinja u
BiH
Doc. dr. Almira Softi¢



Tranzijentna (prolazna) ekspresija L1 proteina Humanog papiloma virusa tipova 8i 16 u
biljkama
Dr. Slavica Mati¢

Genetska i pomoloska varijabilnost autohtonih sorti jabuka u Bosni i Hercegovini
Dr. Fuad Gasi

Inicijativa: Testudo hermanni ssp. hercegovinensis
Mr. Mersad Omanovié

16.00-16.30
Pauza

Geneticki polimorfizmi u diabetesu: uticaj na terapiju oralnim antidiabeticima
Una Glamoclija

Genotipizacija autohtonih sorti vinove loze iz Hercegovine pomocu SSR markera
Mario Leko

Znacaj procjene genetickog diverziteta za potrebe konzervacije i zastite bioloskih
resursa — prikaz slucaja: Salamandra atra prenjensis, Miksi¢ 1969
Doc. dr. Naris Pojskié, viSi naucni saradnik

Izlaganje postera

18. februar 2011.

8.00 -
Registracija ucesnika

8.00-9.00
Postavljanje postera

9.00-13.30
Sesija: Genetika u biomedicini
Predsjednistvo: doc. dr. Lejla Kapur-Pojskic, prof. dr. Zoran Galic, doc. dr. Amina Kozaric¢

Izolacija i kultivacija mezenhimalnih maticnih celija koStane srZzi i procjena
osteoinduktivnih efekata u in vivo i in vitro uvjetima
Prof. dr. Amira RedZi¢

Nove homologne sekvence steroidne 5alpha-reduktaze tipa | (SRD5A1) na ljudskim
hromozomima 6i 8
Prof. dr. Izet Eminovi¢

Medicinska genetika u modernoj klinickoj praksi geneticki sindromi: od sumnje do
potvrde
Prof. dr. Nenad Bukvi¢



Povecani nivo IMP-L2 proteina, koji je homolog tumor supresorskog IGFBP7, produZuje
zZivot vinskoj musici
Dr. Nazif Ali¢

Osnivanje prve tumorske banke svjezih uzoraka u BiH
Doc. dr. Amina Kozari¢

Molekularno bioloske karakteristike hemaglutininske molekule BiH izolata A/Cygnus
olor/BIH/1/2006 (H5N1)
Doc. dr. Teufik Goleti¢

Proteinska analiza ekspresije cAMP-ovisne Proteinske Kinaze A (PKA), potencijalnog
molekularnog biomarkera za ranu detekciju karcinoma dojke
Mr. Daria Ler

11.00-11.30
Pauza

Ispitivanje IVS14+1G>A polimorfizma DPYD gena u grupi bosanskih pacijenata
tretiranih sa 5-fluorouracilom i capecitabine-om
Mr. Timur Ceri¢

Citogeneticka studija tipova i ucestalosti hromosomskih promjena
Mr. Izeta Aganovi¢-Musinovic¢

Izolacija i karakterizacija monoklonskih antitijela specificnih na m74 genski produkt
misjeg citomegalovirusa
Faruk Skenderi

Analiza polimorfizama HSD11B1 gena kod pacijenata s metaboli¢kim sindromom
Tanja Duji¢

Polimorfizami LPIN1 gena asocirani sa metabolickim sindromom i diabetesom tipa 2
Tamer Bego

Metod za detekciju i pracenje markera minimalne ostatne bolesti kod pacijenata na
terapiji pametnim (biotehnoloskim) lijekovima
Doc. dr. Lejla Kapur-Pojski¢, naucni saradnik

Geneticki postupci u medicinskoj dijagnostici
Dr. Ivan KreSimir Luki¢

Izlaganje postera

9.00-13.00
Sesija: Genetika u forenzici
Predsjednistvo: prof. dr. Damir Marjanovi¢, mr. Ana Bili¢, Rijad Konjhodzi¢

Diverzitet nuklearnih mikrosatelitnih DNK markera u referentnom uzorku stanovnistva
sjeveroistoCne Bosne
Doc. dr. Vesna Hadziavdic¢



Dokazna vrijednost DNK profiliranja
Dr. Mladen Milosavljevi¢

Rad i uloga ICMP-a u procesu identifikacije nestalih osoba
Mr. Ana Bili¢

ICMP - Uloga akreditacije i upravljanje kvalitetom u forenzickoj laboratoriji
Dijana Kadri¢ Tankovié

ICMP - Obrada i testiranje kostanih uzoraka u svrhu forenzicke analize
Prof. dr. Stojko Vidovi¢

10.30-11.30
Pauza

ICMP - Genetska analiza
Mr. Lejla Smajlovic¢

ICMP - Statisticka obrada rezultata i DNK izvjestaj
Zlatan Bajunovié

Odabir, analiza, i upotreba autozomalnih SNP - ova u forenzici
Rijad Konjhodzi¢

Neophodnost uspostavljanja forenzicne DNK baza podataka u Bosni i Hercegovini
Prof. dr. Damir Marjanovi¢, visi naucni saradnik

Izlaganje postera

13.45-15.00
Rucak

15.00-17.00
Osnivacka skupsStina Drustva geneticara

Okrugli sto: Kadrovski i tehnoloski kapaciteti i razvoj genetickih istraZivanja u BiH
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PLENARNA
PREDAVANIA

Predsjednistvo Prof. dr. Rifat HadZiselimovi¢, naucni savjetnik
Institut za geneticko inZenjerstvo i
biotehnologiju, UNSA

Prof. dr. Kasim Bajrovi¢, naucni savjetnik
Institut za geneticko inZenjerstvo i
biotehnologiju, UNSA

Mr. Anja Haveric, visi strucni saradnik

Institut za geneticko inZenjerstvo i
biotehnologiju, UNSA
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GENETIKA U BOSNI | HERCEGOVINI — KRATAK PREGLED RAZVOJA
Berberovié Lj.

Akademija nauka i umjetnosti BiH, Sarajevo

Kljuéne rijedi: klasi¢na istrazivanja (mikroevolucija, populaciona genetika, citogenetika),
visokoskolska nastava genetike, molekularna genetika i biotehnologija (institucije i istraZivanja,
nastanak i razvoj).

Klasicna geneticka istrazivanja u Bosni i Hercegovini poslije drugog svjetskog rata bila su
predstavljena uglavnom radovima iz Sirih oblasti poljoprivrede i stocarstva, sa temama
pretezno aplikativnog karaktera. Poceci moderne fundamentalne genetike u BiH padaju u
Sezdesete godine proslog vijeka, a vezani su za teme iz mikroevolucije puZeva, citogenetike i
hibridizacije riba, te kariologije nekih biljnih vrsta. Ubrzo su u okvirima bioantropoloskih studija
pokrenuta sistematska istraZivanja populacijske genetike bosanskohercegovackog stanovnistva.
Najveéi dio svih pomenutih istrazivanja izveden je u okviru Odjeljenja za genetiku i
citotaksonomiju u BioloSkom institutu Univerziteta u Sarajevu, koje je osnovano 1973. godine.
Odjeljenje je realizovalo niz istrazivackih projekata finansiranih putem zajednice za nauku BiH, u
saradnji sa Odsjekom za biologiju Prirodno-matematickog fakulteta kao i sa drugim fakultetima
bioloskih nauka Univerziteta u Sarajevu.

Opsta (fundamentalna) genetika za studente biologije je kao zaseban predmet unesena u
nastavni plan i program sarajevskog Prirodno-matematickog fakulteta 1976. godine, dok je prije
toga predavana u okviru predmeta ,Organska evolucija sa genetikom”. Sa izdvajanjem
visokoskolske nastave genetike u zaseban kurikulum, nastali su mnogo povoljniji uslovi za brze i
uspjesnije kadrovsko jacanje geneticke struke, kao i za poveéanje obima i kvaliteta naucno-
istrazivackog rada u toj oblasti.

Klju¢ni korak za cjelokupan bududi razvoj genetike u Bosni i Hercegovini bilo je osnivanje Centra
(docnije Instituta, INGEB) za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju (1988). Centar je nastao
kao rezultat organizovane i koordinirane aktivnost brojnih naucnih, privrednih i drustveno-
politickih subjekata na pokretanju i institucionalizaciji istraZivanja u oblasti molekularne
genetike (1982.-1988.), pod vodstvom Akademije nauka i umjetnosti BiH. Ova visegodisnja
kontinuirana aktivnost solidno je prikazana u publikaciji objavljenoj povodom
dvadesetogodisnjice INGEB-a. Nju je pratio, a dijelom joj prethodio, niz nau¢no-popularnih,
struénih i Zurnalistickih napisa o genetickom inZenjerstvu i biotehnologiji, koji su posluZili za
informisanje Sire kulturne i drustvene javnosti o znacaju tih novih sektora nauke i privrede za
opsti drustveno-ekonomski razvoj.

Kontakt: bhbiodiversity@yahoo.com
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PRIMJENA MOLEKULARNE CITOGENETIKE | PROTOCNE CITOMETRIJE U ISTRAZIVANJU
PROCESA SPECIJACIE | MIKROEVOLUCHE KOD BILJAKA

Siljak-Yakovlev S."?, Bai¢ N.*?, Boguni¢ F.*?, Muratovi¢ E.%, Pustahija F."*?

! Univ. Paris-Sud, Laboratoire Ecologie, Systematique, Evolution, Orsay, France

2 Odsjek za biologiju, Univerzitet u Sarajevu, Prirodno-matematicki fakultet, Laboratorija za
proucavanje i zastitu endemicnih resursa, Sarajevo, BiH

*Sumarski fakultet, Univerzitet u Sarajevu, Sarajevo, BiH

Klju€ne rijeci: B hromozomi, heterohromatin, hibridizacija, koli¢ina nuklearne DNK, organizacija
ribozomalnih gena, poliploidija

Koli¢éina nuklearne DNK ili veli¢ina genoma predstavlja jedan od vaZnih karaktera u
istrazivanjima genetike, evolucije i specijacije u okviru kompleksa bliskih vrsta kao i u evaluaciji
biodiverziteta na Sirem planu. Protocna citometrija omogucava brz i precizan pregled veli¢ine
genoma, nivoa ploidije, identifikaciju hibrida i detekciju malih ili pak znacajnih razlika u kolicini
DNK kako na inter-individualnom tako i na populacionom i inter-populacionom nivou. Tokom
realizacije projekta ,Baza podataka o koli¢ini DNK i broju hromozoma balkanske flore”,
zahvaljujuc¢i primjeni Sirokog wuzorka, otkriveno je prisustvo poliploidije, hibridizacije,
aneuploidije, endoreduplikacije i B hromozoma u mnogim kompleksima vrsta. Najinteresantniji
slucajevi su detaljnije studirani primjenom metoda molekularne citogenetike: fluorescentna in
situ hibridizacija (FISH), za odredivanje broja i lokacije dvije familije ribozomalnih gena (5S i 18S-
5.85-26S), i fluorohrom banding, za detekciju regiona DNK bogate G-C ili A-T bazama. Bit ¢e
prikazana neka klju¢na istrazivanja sa primjerima razlicitih citogenetickih mehanizama koji se
odvijaju tokom adaptacije i specijacije kod odabranih kompleksa biljnih vrsta.

Kontakt: sonia.yakovlev@u-psud.fr
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UPOTREBA GENETICKI MODIFICIRANIH T LIMFOCITA U TRETMANU MELANOMA
Gali¢ Z.

Department of Medicine, University of California, Los Angeles, SAD

Imunoterapija je medicinski tretman koji se bazira na potenciranju odredenih funkcija imunog
sistema u cilju eradikacije specificnih oboljenja. Ovaj, uglavhom jo$ uvijek eksperimentalan
pristup je osobito atraktivan za tretman tumora, sa obzirom da kancerogena tkiva Cesto
koriste razlicite mehanizme kojima direktno i indirektno umanjuju i inhibiraju efekat imunog
odgovora. T limfociti igraju klju¢nu ulogu u destrukciji kancerogenih ¢elija u organizmu, a
upravo je aktivnost ovih ¢elija ¢esto kompromitovana kod pacijenata sa tumorima. Cilj naseg
istrazivanja je da uspostavimo imunoterapiju kojom bi se inducirala antitumorska citotoksi¢na
aktivnost T limfocita. Jedan od pristupa je da se poveca broj i afinitet T limfocita specifi¢nih za
¢elije melanoma, koje koristimo kao eksperimentalni model u nasem istrazivanju. Ukratko, gen
koji kodira T celijski receptor sa visokim afinitetom za antigen celija melanoma je putem
virusnog vektora ubacen u T limfocite koji su izolovani iz pacijenata sa metastaticCnom
melanomom. Ove celije su nakon ekspanzije i aktivacije vraéene nazad u pacijente, a progresija
tumora i prisustvo geneticki modificiranih limfocita su praceni putem analize krvi, PET imidZinga
i biopsija tumora. Preliminarni rezultati na ograni¢enom broju pacijenata ukazuju na prvobitnu
regresiju tumora, koja je pra¢ena naknadnim rastom kancerogenog tkiva. Ovi rezultati ilustruju
potencijal imunoterapije za tretman melanoma, ali isto tako ukazuju na prisustvo problema
koje je potrebno prevazi¢i da bi se postigla kompletna eradikacija kancerogenog tkiva.
Alternativni imunoterapeutski pristupi za tretman melanoma koji ukljucuju koristenje maticnih
celija krvi i embrionalne maticne celije ¢e takoder biti prezentirani.

Kontakt: z.galic@ucla.edu

15



PRENATALNA DIJAGNOSTIKA GENETICKIH OBOLIENJA — MOGUCNOSTI | PERSPEKTIVE

Bukvi¢ D.%, Jovi¢i¢ D.2, Bukvié N.?

! Opsta Bolnica Niksi¢, Odjeljenje za Ginekologiju, Niksi¢, Crna Gora

? Fakultet za primjenjenu Ekologiju “Futura”, Univerzitet “Singidunum”, Beograd, Srbija
* Azienda Ospedaliero-Universitaria, Dipartimento di Diagnostica di Laboratorio - 2°
Laboratorio, Sezione di Citogenetica e Biologia Molecolare, Foggia, Italia

Klju€ne rijeci: prenatalna dijagnostika, geneti¢ka oboljenja, geneti¢ko savjetovaliste

Sposobnost detekcije fetalnih anomalija predstavlja interes prenatalne dijagnostike koja
podrazumjeva sve instrumentalne, laboratorijske i klinicke procedure/tehnike koje se koriste u
toku trudnoce od momenta koncepcije do momenta neposredno prije rodenja. U isto vrijeme
ona predstavlja i prihvatljivu opciju odabranu od strane velikog broja parova iz grupe onih koji
imaju visok rizik za dobijanje djeteta sa ozbiljnim nasljednim oboljenjem. Donedavno, ovi parovi
su bili “prisiljeni” da jednostavno prihvate pomenuti visoki rizik ili da razmotre neki drugi vid
reproduktivnih opcija (kontracepcija, sterilizacija, prekid trudnoce itd.). DanaSnje moguénosti
da napravimo ranu dijagnozu velikog broja genetickih oboljenja, najveé¢im djelom vrlo teskih,
predstavlja vazan vid prevencije. Dakle, prenatalna dijagnostika je znacajno promjenila
geneticko savjetovanje i reproduktivno ponasanje ovih parova.

Fokus ovog rada je da prikaZze prakti¢ni aspekt prenatalne dijagnostike, tehnike koje danas stoje
na raspolaganju (invazivne i neinvazivne) te da razmotri moguce indikacije za svaku od tih
metoda. Poseban osvrt ¢e biti dat, sa aspekta specijaliste medicinske genetike, vaznosti i
procedurama u genetickom savjetovalistu, odabiru i izvodenju dijagnostickih procedura sa
naroc¢itom paznjom na geneticke tehnike (citogeneticke, tehnike molekularne citogenetike, te
tehnike molekularne genetike) imajudi u vidu klinicku vaznost, dijagnosticke mogucnosti i rizik
za trudnodu.

Upotreba gore pomenutih metoda otvara i neka eticka pitanja, kao Sto je pitanje selektivnog
prekida trudnoce (kompleksan i emotivno tezak) na bazi abnormalnosti uocenih na fetusu kao i
onih koji se odnose na autonomna i individualna prava. Ne smijemo zaboraviti Cinjenicu da kako
roditelji imaju prava, zajedno sa zdravstvenim radnicima, tako i fetus ima prava, ali nazalost ne i
nacin da ih iskaZe i ostvari.

Kontakt: nenadbukvic@virgilio.it
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PRIMJENA SSR MARKERA U RADU SA GERMPLAZMOM AUTOHTONIH VOCAKA U BiH

Kurtovi¢ M.%, Ga$i F.}, Drkenda P.}, Salki¢ B.?, Skender A.2, Hadziabuli¢ S.*, Mali¢evi¢ A.*

! Poljoprivredno-prehrambeni fakultet, Sarajevo
2 Voéni rasadnik ”"Srebrenik”, §pionica

* Biotehnicki fakultet, Biha¢

* Agromediteranski fakultet, Mostar

Kljuéne rije¢i: molekularni markeri, fenotipski markeri, mikrosateliti, SSR, autohtona
germplazma

Upotreba molekurnih markera u analizi germplazme poljoprivrednih kultura predstavlja dobro
ispitan, a u posljednjoj deceniji, ¢ak i standardan pristup u radu sa ovim tipom materijala. S
obzirom na duZinu vremenskog perioda, od sadnje do pune rodnosti, koji je neophodan da
pojedine vocarske kulture u potpunosti ispolje svoje specificne morfoloSke karakteristike,
primjena molekularnih markera u identifikaciji i karakterizaciji, kao metode koja ne ovisi o
stadiju razvoja i fenofazi analizirane biljke, znatno je prakti¢nija od primjene fenotipskih
markera. 1z skupine molekularnih markera koji se koriste za navedene analize, posebno mjesto
zauzimaju mikrosatelitski markeri, koji zbog svoje robustnosti, reproducibilnosti i pouzdanosti
Cesto predstavljaju najprimjereniji molekularni alat. U ovom radu dat je pregled nasih
dosadasnjih aktivnosti, obavljenih primjenom SSR markera na germplazmu autohtonih voéaka u
BiH, i to na kultivarima smokve, jabuke, sljive, kestena i kruske. Takode, predstavljene su i
planirane aktivnosti, iz ove oblasti, na ovim kulturama, ali i na nekim novim iz grupe jagodastog
voca. Pregled dosadasnjih aktivnosti obuhvaca i prakti¢na iskustva ste¢ena primjenom SSR
markera na prethodno nabrojanim kulturama, kao i preporuke za istrazivace koji Zele primjeniti
SSR markera na slicnhom materijalu.

Kontakt: fudoO1@yahoo.com
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PROTEINI TOPLOTNOG STRESA (HSP) — STRUKTURA | ULOGA
Vidovié¢S., Vuli¢ I.
Katedra za humanu genetiku, Medicinski fakultet, Banja Luka, BiH

Klju€ne rijeci: stres, proteini toplotnog stresa, Hsp, glukokortikoidni receptor, Saperoni

Sve Zive Celije odgovaraju na razlicite tipove stresa povecavanjem transkripcije specificnih gena
koji kodiraju klasu proteina nazvanih proteini toplotnog stresa (Heat shock proteins - Hsp).
Stresni proteini predstavljaju filogenetski konzerviranu grupu ¢éelijskih proteina, koji su
konstitutivno prisutni u normalnim uslovima, a njihova sinteza moze biti indukovana pod
djelovanjem razlicitih stresogenih uslova. Taj odgovor predstavlja prolazno reprogramiranje
ekspresije gena i bioloske aktivnosti, i sluzi da zastiti osjetljive éelijske komponente od
ostecenja i pomogne u brzom oporavku poslije uklanjanja ili prestanka djelovanja stresa.
Glukokortikoidni hormoni ulaskom u ciljnu éeliju vezuju se za solubilne receptorske proteine
koji podlijezu procesu aktivacije ili transformacije. Aktivirani kompleks hormon-receptor
intereaguje sa elementima DNK, kao evolutivno o€uvanim sekvencama lociranim u blizini
promotora, koji odgovaraju na glukokortikoide aktivacijom ili inhibicijom transkripcije.
Glukokortikoidni receptor u uslovima stresa se akumulira u jedrima celija i pokazuje aktivnost
transkripcionog faktora, ¢ak i u odsustvu hormona. Proteini Hsp su sastavni dio
multiproteinskog kompleksa netransformisanog receptora (Hsp70), cija koncentracija se
povecava u uslovima stresa, a imaju znacaja u ocuvanju bioloske aktivnosti receptora.

Proteini stresa funkcioniSu kao molekularni Saperoni koji vode savijanje, sastavljanje,
translokaciju i degradaciju proteina. Kombinacija konstitutivnih Saperona i proteina toplotnog
stresa ili drugih proteina indukovanih stresom modulira sredinu u kojoj se proteini savijaju i
povezuje procese signalizacije u stresu sa proteinskom homeostazom. Zato ne iznenaduje da su
brojna patoloska stanja, kao Sto su rak, neurodegenerativne i kardiovaskularne bolesti
povezana sa brojnim mutiranim i pogresno savijenim proteinima koji prevazilaze ili deregulisu
aktivnost Saperona.

U poslednje vrijeme sve viSe se primjenjuju razni preparati koji stimuliSu sintezu Hsp proteina
poslije napornih treninga u raznim vrstama sporta u cilju brzog oporavka misiénih ¢elija.

Kontakt: vstojko@gmail.com
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PRISTUPNI MODELI U IDENTIFIKACUJI GENA U OLIGOGENSKOM | POLIGENSKOM MODELU
NASLJEDIVANJA

Kapur-Pojskic L., HadZiselimovi¢ R.

Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rije¢i: GWAS, psihoza, PTSD, kompleksne osobine

Veliki broj kvantitativnih osobina su u svojoj osnovi kompleksne etiologije. To znadi da je za
njihovu realizaciju neophodno, ali ne i presudno postojanje genetickog faktora. Stoga
identifikacija i karakterizacija gena uklju¢enih u odabrani model nasljedivanja predstavlja
poseban izazov u savremenoj genetici.

Genomske asocijacijske studije (GWAS) najuspjesniji su model identifikacije odgovornih gena u
oligogenskim i poligenskim modelima nasljedivanja. Ovaj pristup ipak zahtijeva temeljito
poznavanje biologije istrazivanog fenomena kako bi se eliminirala moguénost identifikacije
laZzno pozitivnih signala.

Ovaj rad ima za cilj prezentaciju najeklatantnijih primjera primjene ove strategije u identifikaciji
gena za najce$c¢a oboljenja kod Covjeka. Pristup je ipak univerzalan i primjenjiv u procesu
determinacije pojedinacnih udjela veceg broja genetickih faktora u istraZivanju kompleksnih
(kvantitativnih, poligenskih) bioloskih fenomena.

Kontakt: lejla.kapur@ingeb.ba
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MITOHONDRISKA GENOMIKA | ENERGETSKI METABOLIZAM PORIFERA

Luki¢-Bilela L.%*?

' Odsjek za biologiju, Prirodno-matematicki fakultet, UNSA, BiH
?INGEB, Sarajevo, BIH
* Biospeleologko drustvo u Bosni i Hercegovini (BIOSPELD), Sarajevo, BiH

Klju¢ne rijeci: Porifera, mitohondrijska DNA (mtDNA), genomika, evolucija

Spuzve (Porifera) su jedna od najjednostavnijih skupina visestani¢nih Zivotinja, bez organskih
sustava i pravih tkiva koje posjeduju Eumetazoa. Odlikuje ih ih izniman stani¢ni motilitet i
totipotentnost te sposobnost stalnog remodeliranja i regeneracije.

Fosilni tragovi spuZava nadenih u sedimentnim stijenama Arabijskog poluotoka datiraju iz
kasnog Prekambrija, starosti 635-750 milijuna godina. Usprkos jednostavnoj gradi, ustanovljena
je iznenadujuca sloZenost genoma te velika sli¢nost izmedu saduvanih gena/proteina spuzve i
Covjeka. Bazalni poloZaj u filogenetskom stablu Metazoa i posjedovanje brojnih gena koji u
odvedenim viSestani¢nim Zivotinjama kodiraju vaZne proteine, sudionike fundamentalnih
stani¢nih procesa, razlog su koristenja spuzava kao modelnih organizama u brojnim
molekularno-genetickim studijama.

Mitohondrije su organele specijalizirane za proizvodnju energije u eukariotskim stanicama,
porijekla od endosimbiontskih a-proteobakterija. Kod spuZava su preteZito locirane oko kanala
oblozenih hoanocitama, gdje se odvija i najve¢a produkcija adenozin-trifosfata (ATP).
Mitohondrijski geni se intenzivno koriste u populacijsko-geneti¢kim studijama i filogenetskim
analizama zbog visoke stope nukleotidnih promjena posebno prisutnih u mitohondrijskim
genomima Zivotinja.

Postoje znacajne razlike u arhitekturi mitohondrijskih genoma i sastavu gena. IstraZivanjem
mitohondrijske DNA (mtDNK) najjednostavnijih visecelijskih organizama stjecu se nove spoznaje
o ranim fazama evolucije mitohondrijskih genoma. S obzirom na kompaktnost u organizaciji
genoma, reduciran genski sastav, odsustvo introna i saCuvanost u redoslijedu gena, mtDNA
Porifera pokazuje obiljezja mitohondrijskog genoma karakteristicnog za mnogostani¢ne
Zivotinje. No, mtDNA spuZava pokazuje i nekoliko ancestralnih odlika, poput prisustva dodatnih
gena (atp9), brojnih i dugih intergenskih regija, minimalno izmijenjenog genetickog koda te
strukture gena za rRNA i tRNA sli¢nih onima iz bakterija.

Stoga je evidentno evolucija tipicnog animalnog mitohondrijskog genoma visestupanjski proces,
gdje je do postizanja kompaktnosti u organizaciji genoma i smanjivanja broja gena doslo prije
redukcije tRNA i rRNA struktura i uvodenja daljih promjena u upotrebi geneti¢kog koda.

Kontakt: lada.lukic@ingeb.ba
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ANALIZA GENETSKIH VARUACUA U DJAGNOZI | TERAPUI TIPA 2 DIJABETESA |
METABOLICKOG SINDROMA

Semiz S.", Duji¢ T.!, Bego T.%, Ostanek B.?, Prnjavorac B."?, Malenica M.*, Mlinar B.2, Marc J.?
Jevri¢-Causevi¢ A

! Katedra za biohemiju i klini¢ke analize, Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

? Katedra za klini¢ku biohemiju, Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Ljubljani, Slovenija

* Opsta bolnica Tesanj, BiH

Klju€ne rijeci: farmakogenetika, dijabetes, metabolicki sindrom, genetski polimorfizam, enzimi
koji metaboliziraju lijekove, receptori, metabolizam

Etnicke i individualne genetske varijacije znacajno doprinose u razvoju Tipa 2 diabetes mellitusa
(T2DM), metabolickog sindroma (MetS), kao i razlikama u odgovoru na terapiju ovih
kompleksnih poremecaja. Analiza genetskih polimorfizama na nivou enzima koji metaboliziraju
lijekove, transportera i receptora koji ucestvuju u dispoziciji lijekova, ima veliki potencijal u
primjeni efikasnih i sigurnih lijekova u terapiji T2DM, MetS i njihovih kardiovaskularnih
komplikacija.

U ovoj studiji smo prvi put u populacionoj grupi iz Bosne i Hercegovine (BiH) karakterizirali
specificne genetske varijacije enzima koji metaboliziraju lijekove, citohrom P450 (CYP), te
varijacije drugih gena kandidata, ukljucujué¢i PPARG, LIPIN 1 i HSD11B1, koji imaju znacajnu
ulogu u djelovanju oralnih antidijabetika, metabolizmu lipida ili diferencijaciji adipocita. U nasoj
studiji je u€estvovalo 76 pacijenata Opste bolnice TeSanj sa dijagnosticiranim T2DM ili MetS, te
37 zdravih kontrola. U cilju detekcije navedenih polimorfizama, koriStena je RT-PCR analiza uz
aplikaciju specificnih TagMan SNP testova (Applied Biosystems) ili metoda taljenja DNK visoke
rezolucije. Rezultati nase studije su pokazali da je frekvenca svih mutiranih alela, osim
CYP2C9*2, kod BiH populacije u skladu sa ranije objavljenim podacima o genotipu bjelaca.
Medutim, nije primjeéena signifikantna razlika u frekvenci svih ispitivanih alela izmedu T2DM,
MetS pacijenata i kontrolnih ispitanika. Nasi rezultati su takoder pokazali da su polimorfizmi
HSD11B1, LIPIN1 i PPARG povezani sa nivoom inzulina, HDL, LDL i ukupnog holesterola u krvi
pacijenta, kao i specificnim antropometrijskim parametrima, sugeriSuci potencijalnu ulogu ovih
gena u patogenezi T2DM i MetS. Interesantan je uocleni zastitini uticaj specificnih
polimorfizama PPARG i HSD11B1 gena na metabolicki fenotip.

Navedene analize je neophodno uraditi kod znatno veéeg broja pacijenata da bi se uocila
potencijalna veza izmedu genetskih varijanti i rizika razvoja dijabetesa i metabolickog sindroma
kod BiH populacije. Nasi rezultati takode ukazuju na znacaj analize genetskih varijacija kod
specificnih etnickih skupina, te ova i slicne buduée studije mogu bitno uticati na primjenu
farmakogenetike i personaliziranih lijekova u klinic¢koj praksi u BiH.

Kontakt: sabinasemiz@hotmail.com
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NOVI TRENDOVI U MOLEKULARNOJ DIJAGNOSTICI HEMATOLOSKIH OBOLIENJA
Kozari¢ A.

Klini¢ki Centar Univerziteta u Sarajevu, OJ Klinicka patologija i citologija, Sarajevo

U zadnjih 30 godina postaje sve evidentnije da molekularna genetska dijagnostika u medicini je
od kriticne vaznosti za dijagnosticiranje, prognozu bolesti i pruZanje efektivne terapije.
Ogromna koli¢ina informacija o genetskim, genomskim i proteomskim profilima raznih bolesti
se akumulira, tako da razumijevanje molekularne osnove tih bolesti postaje nuzno za pruzanje
terapijske usluge pacijentima. Vecina hematoloskih oboljenja zahtijeva citogenetsku i
molekularnu dijagnostiku. Osim dijagnosticiranja bolesti, citogenetske i molekularne analize
daju i prognozu bolesti (preZivljenje) i upotrebu odredene terapije. U ovom predavanju
govoricemo o standardnim molekularnim testovima kao i novim testovima nuZnih za
dijagnosticiranje hematoloskih oboljenja.

Kontakt: amina.kurtovic@gmail.com
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TRI STOUECA HUMANIH POPULACIONO GENETICKIH ISTRAZIVANJA U BIH
Marjanovic D.
Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rijeci: populaciona genetika, geneticki marker, “bosansko genetic¢ko blago”

Moderna Bosna i Hercegovina predstavlja multireligijsku i multietnicku drZzavu sa izuzetno
burnom povijeséu. Odredeni arheoloski nalazi sugeriraju da je njen teritorij kontinuirani
naseljen jos od odba Paleolitika. Tokom tog vremena, zajednic¢kim djelovanjem razli¢itih faktora
oblikovan je bioloski diverzitet recentne bh. humane populacije. Prisustvo relativno velikog
broja manje ili viSe izoliranih lokalnih populacija promoviralo je lokalno stanovniStvo kao
izuzetno zanimljiv predmet populaciono-genetickih istaZivanja najSirega spektra. Kao prva
zvani¢no zavedena antropoloska studija javlja se ispitivanje koje su sproveli austrijski ljekari jo$
krajem 19. stolje¢a. Na osnovu dobivenih rezultaat ovo istraZivanje se uistinu moZe uzeti kao
inicijalnni momenat “razotkrivanja” geneticke strukture bosanskohercegovackoga stanovnistva.
Nakon toga je sproveden Citav niz zanimljivih istrazivanja koja su se u svojim ranijim fazama
zasnivala prvenstveno na observaciji fenotipskih karakteristika. U novije vrijeme realiziran je
veliki broj studija koji je ispitivao “bosansko geneticko blago” primjenom velikoga broja
molekularnih markera. No, ¢ak i danas, nakon svih tih populaciono- genetckih “skrininga” Bosna
i Hercegovina i dalje krije veliki broj “genetickih unikata” koji ¢ekaju da budu otkriveni i opisani.

Kontakt: damir.marjanovic@ingeb.ba
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Sesija OPCA GENETIKA

Predsjednistvo Prof. dr. Sonja Siljak-Yakovlev
Univ. Paris-Sud, Laboratoire Ecologie, France

Doc. dr. Adisa Ahmi¢
Prirodno-matematicki fakultet, UNTZ

Dr. Sanin Haveri¢, naucni saradnik

Institut za geneticko inZenjerstvo i
biotehnologiju, UNSA
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GENEKOLOSKI ASPEKTI KONZERVACIJE UGROZENOG GENOFONDA (BOSNA | HERCEGOVINA,
BALKANSKI POLOTOK)

Redzi¢ S."

! Akademija nauka i umjetnosti BiH, Sarajevo
2 Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu

Klju¢ne rijeci: genogeografija, genekologija, genekografija, geneticki resurs, ugrozeni genofond,
flora, fauna, fungia

Genofond sadrzan u mnogim taksama biljaka, gljiva i Zivotinja danas je veoma ugrozen. To su procjene mnogih
relevantnih medunarodnih tijela, kao Sto je Medunarodna unija za zastitu prirode (IUNC). Gubitak biodiverziteta na
svim nivoima, danas je kljucni okolinski i ekoloski problem. Podjednako sa lica Zemlje nestaju vrste u divljini (na
njihovim prirodnim stanistima) kao i domestificirane vrste biljaka i Zivotinja (geneticki resursi). Kao glavni do sada
prepoznati razlozi takvim trendovima su: (i) konverzija prirodnih stanista (ii) globalne promjene i (iii) geneticko
zagadenje koje uvjetuje stanovitu geneticku eroziju. To namee potrebu razvoja metoda i obrazaca takvog
upravljanja koje ce rezultirati efikasnijom zastitom kako ugroZenog tako i ranjivog genofonda. U cilju postizanja
zadovoljavajucih rezultata neophodno je identificirati oblike zastite. To su: (i) konzervacija i (ii) restauracija. Danas su
na sceni dva klju¢na oblika konzervacije: (i) konzervacija u in situ i (ii) konzervacija u ex situ uvjetima. Biodiverzitet
Bosne i Hercegovine je dobar primjer za procjenu konzervacijskog statusa i determinaciju mjera efikasnije zastite.
UgroZeni biodiverzitet biljaka se diferencira na: (i) floru na prirodnim stanistima i (ii) biljne geneticke resurse
(domestificirane biljne vrste). Glavni razlozi ugroZenosti u prirodnim uvjetima su degradacija stanista i dezintegracija
areala. Klju¢ne posljedice takvog stanja su dezintegracija prirodnih populacija i nemoguénost fluktuacije gena
potrebne za osiguranje kontinuiteta organske vrste, te znacajno smanjenje stope rekombinacija koje utiu na
smanjenje varijabilnosti, a samim tim bitno reduciraju i adaptivnu vrijednost genetickih sistema. Kao primjeri mogu
posluZiti konkretne populacije endemicnih i ugrozenih vrsta (Alyssum moelendorfianum, Thymus aureopunctatus,
Acinos orontium, Halacsya sendtneri, Soldanella alpina, Dryas octopetala). Na primjerima navedenih taksona
demonstrirana je vjerovatnoca protoka gena u nasilno razdvojenim dijelovima populacija kao jednog od kljucnih
indikatora za procjenu totalne ugrozenosti.

Biljni geneticki resursi su danas najugrozenija kategorija biodiverziteta. To je narocito izrazeno u BiH i Sirem
ekolosko-geografskom okruzenju. Osim S$to su izgubljene mnoge izvorne linije biljaka koje se koriste u dobijanju
hrane, nestali su i njihovi brojni potomci. Iz ove kategorije u BiH je utvrdeno 124 vrste (povrée, voce, ukrasne,
liekovite i zacinske biljke). Zastita ovog genofonda nalaZe razvoj efikasnih mjera ex situ konzervacije (taksonomska
identifikacija, ekoloSka kategorizacija, formiranje baza podataka, procjena i determinacija genetickih potencijala,
procjena stupnja ugrozenosti, identifikacija prioriteta konzervacije, formiranje banaka gena na bazi ,,germplazme®,
mogucnosti selekcije adaptibilnijih genotipova konkretnim uvjetima stanista, te reintrodukcija kriti€no ugroZzenih
oblika).

Efikasna in situ konzervacija podrazumjeva: (i) konzervacijski ,screening” flore na regionalnom, nacionalnom i
lokalnom nivou, (ii) identifikaciju potencijalno ugroZenih taksona, (iii) procjenu konzervacijskog statusa (formiranje
tzv. ,crvene liste” biljaka), te (iv) razvoj mjera za zaustavljanje negativnih trendova u prirodnim populacijama.

Za procjenu konzervacijskog statusa od osobitog znacdaja je determinacija ekoloskog i genetickog reprodukcijskog
kapaciteta, procjena najmanje populacije koja moZe generirati dovoljnu koli¢inu gena i njihov protok u prirodnim
uvjetima. Kao prvi korak postizanju naprijed definiranih potreba i ciljeva je ,,crvena lista“ koju treba bazirati u prvom
redu na genekoloskim osnovama. U postizanju takvog cilja neophodan je multidisciplinarni pristup iskazan kroz
savremene grane konzervacijske ekologije i genetike, kao i drugih disciplina konzervacijske biologije.

Kontakt: sredzic@pmf.unsa.ba
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UTICAJ KLIMATSKIH PROMJENA NA ZIVI SVUJET | NJEGOVU GENETICKU STRUKTURU
Kazi¢ A.

Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rijeCi: geneticki diverzitet, invazivne i nativne vrste, geneticka varijabilnost, arhivske
kolekcije

Trenutni pravci globalnih klimatskih promjena mogu imati izrazen efekat na biodiverzitet
globalnog, regionalnog i lokalnog nivoa. To se ogleda kako kroz promjene diverziteta
ekosistema i vrsta, tako i kroz geneticki diverzitet, odnosno geneti¢ku strukturu Zivog svijeta
kao nasljedne osnove svakog organizma. Fragmentacija populacija i genetic¢ki drift naj¢esée
vode ka smanjenju geneticke varijabilnosti i heterozigotnosti, S$to nadalje vodi ka
homogenizaciji geneticke strukture populacija i vrste, odnosno smanjenju geneti¢kog
diverziteta i adaptivne vrijednosti pojedinih organizama.

Nedvojbeno je da ce efekat klimatskih promjena biti drugaciji na vrste koje su sesilne ili
mobilne, odnosno vrste sa uskom i Sirokom ekoloskom valencom. Invazije vrstama i
podvrstama, uzrokovane klimatskim promjenama i ¢esto u kombinaciji sa antropogenim
faktorom, uticu kako na geneticki diverzitet tako i na diverzitet vrsta. Na samom pocetku
invazije, Cesto dolazi do kratkoro¢nog povecanja lokalnog i regionalnog biodiverziteta, ali
veoma brzo iza toga do njegovog pada (najceSce “na racun” nativnih vrsta i podvrsta), sto se
oCituje padom biodiverziteta ne samo na lokalnom i regionalnom nivou, ve¢ i na globalnom
nivou.

Istrazivanjem biogeografije i geneticke strukture biljaka i Zivotinja iz arhivskih kolekcija moguce
je dobiti vitalne informacije o njihovom rasprostranjenju i genetickom nasljednom materijalu
karakteristicnom u proslosti - 5, 10, 50 ili 100 godina ranije. Takve spoznaje nam mogu biti
znacajni pokazatelji promjena koje su se desile u posljednjih nekoliko godina ili decenija na
odredenom geografskom podrucju, indicirajuéi moguée efekte klimatskih promjena na
lokalnom i regionalnom nivou za pojedine vrste. Nadalje, u kombinaciji sa proucavanjem
paleontoloskog materijala, moguce je da dobijemo detaljnije informacije o biotickom odgovoru
na globalne klimatske promjene, odnosno efektima klimatskih promjena iz proslosti.

Kontakt: amra.kazic@ingeb.ba; amrakazic@hotmail.com
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POLIMORFIZMI MITOHONDRIJALNE DNK U LOKALNIM LUJUDSKIM POPULACIJAMA TUZLANSKE
REGUE

Ahmi¢ A.%, Pojski¢ N.2, HadZiselimovi¢ R.*?, Silajdzi¢ E.%, Kalamuji¢ B.?, Bajrovi¢ K.

! Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Tuzli
? Institut za geneticko inZinjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu
? Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rijecCi: polimorfizmi mtDNK, zapadno-evroazijske mtDNK haplogrupe, haplogrupno-
specificni PCR-RFLP markeri, geneticka diferencijacija, geneticka distanca, geneticka
homogenost

Polimorfizmi mtDNK determinisani u terminima mtDNK haplogrupa analizirani su u uzorku
bosansko-hercegovacke populacije sa prostora tuzlanske regije. Analiza je obuhvatila ukupno
245 mtDNK uzoraka (rodbinskih nesrodnih individua) iz 13 op¢ina: Tuzla, Zivinice, Banovici,
Kladanj, Gradacac, Gracanica, Kalesija, Srebrenik, Doboj-Istok, Celi¢, Sapna i Teocak.
Kategorizacija polimorfizama mtDNK je izvrSena primjenom haplogrupno-specificnih PCR-RFLP
markera kodiranog regiona mtDNK. Analiza promatranih haplogrupno-specificnih markera je
pokazala da skoro svi analizirani uzorci mtDNK (95,11%) pripadaju zapadno-evroazijskim mtDNK
haplogrupama, odnosno identifikovano je svih devet zapadno-evroazijskih mtDNK haplogrupa:
H V, T, I J, K U, XiW. Odsustvo statisticki znacajne geneticke diferencijacije, odsustvo
statisticki znacajnih razlika u frekvenciji mtDNK haplogrupa i male vrijednosti geneticke distance
ukazale su na geneticku homogenost svih 13 populacija ovog bosansko-hercegovackog podrucja
u terminima identifikovanih mtDNK haplogrupa. Osobenost populacija tuzlanske regije u
odnosu na promatrane evropske populacije istice se u blago povecanoj frekvenciji paleolitske
haplogrupe H i autohtone evropske haplogrupe V.

Kontakt: adisa.ahmic@untz.ba
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ANALIZA GENETICKE HETEROGENOSTI LOKALNIH LIUDSKIH POPULACIJA TUZLANSKOG
KANTONA S OBZIROM NA KOMPLEKS OD DESET KVALITATIVNIH FENOTIPSKIH SVOJSTAVA

Hamidovi¢ H., HadzZiavdi¢ V., Ahmic A.

Prirodno - matematicki fakultet, Univerzitet u Tuzli, BiH
Klju€ne rijeci: geneticka distanca, geneticka struktura, faktori geneticke heterogenosti

Analizirana je geneticka heterogenost Sest lokalnih ljudskih populacija sa podrucja Tuzlanskog
kantona (DZakule, Medida Donja, Banovi¢ Selo, BaSigovci, Stupari i Teocak), s obzirom na deset
kvalitativnih fenotipskih svojstava (oblik usne resice, savitljivost lateralnih rubova jezika u Zlijeb,
savitljivost jezika unazad, hiperekstenzibilnost proksimalnog i distalnog zgloba palca, defektno
videnje crvene i zelene boje, digitalni indeks, dlakavost srednje digitalne falange i savitljivost
distalne falange malog prsta). Analizirani podaci prikupljeni su neposrednim posmatranjem i
anketiranjem ucenika osnovnoskolskog uzrasta. Obrada podataka je obuhvatila procjenu
ucestalosti recesivnih fenotipova za svako posmatrano svojstvo po lokalitetima, analizu
Wahlundove varijanse, analizu kompleksne geneticke distance, analizu medupopulacijske
geneticke distance s obzirom na ukupno posmatrani kompleks od deset kvalitativnih
fenotipskih svojstava, te analizu prosjecne geneticke distance i nekih mogudih faktora geneticke
heterogenosti. Na osnovu dobivenih vrijednosti geneticke udaljenosti medu posmatranim
populacijama moze se zakljuciti da se radi o relativno niskom stepenu geneticke heterogenosti.
Analizom geneticke distance deset fenotipskih svojstava u izu¢avanim populacijama Tuzlanskog
kantona utvrdena je najniza geneticka distanca izmedu populacija Banovi¢ Selo i Teocak, a
najvisa izmedu populacija Medida Donja i BasSigovci.

Kontakt: hajrija.hamidovic@untz.ba
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ORGANIZACIA | VELICINA GENOMA KOD FAKULTATIVNE SERPENTINOFITE NARCISSUS
POETICUS L.

Pustahija F."*?, Soli¢ E. M.*, Mededovi¢ S.?, Siljak-Yakovlev S.**

! Univ. Paris-Sud, Laboratoire Ecologie, Systematique, Evolution, Orsay, France

2 Sumarski fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

* Odsjek za biologiju, Univerzitet u Sarajevu, Prirodno-matematicki fakultet, Laboratorija za
proucavanje i zastitu endemicnih resursa, Sarajevo, BiH

* Institut “Planina i more”, Makarska, Hrvatska

Klju€ne rijeci: Narcissus poeticus, B hromosomi, triploid, hromosomalna translokacija, FISH,
fakultativna serpentinofita

Bijeli narcis (Narcissus poeticus L.) je nativan u JZ i JI Europi gdje pretezno raste na kre¢njackom
supstratu. Ova vrsta predstavlja jednu od fakultativnih serpentinofita na podrucju Bosne i Z
Srbije. Bulbusi su sakupljeni u 13 prirodnih populacija u Bosni i Hercegovini, Hrvatskoj i Srbiji: tri
na serpentinskim i deset na krecnjackim podlogama (Cetiri na kontinentalnim planinskim i
subalpinskim livadama, cetiri na kraskim poljima i dvije na primorskim planinskim livadama).
Kariotip i organizacija heterohromatina i ribosomalnih gena su analizirani fluorohrom
bandingom (CMA - hromomicin A3, DAPI - 4'6 diamino-2-fenilindol, Hoechst 33258) i
dvostrukim FISH (Fluorescentna In Situ Hibridizacija) eksperimentom uz koriStenje 185-5.8-26S i
5S rDNK proba. Veli¢ina genoma je odredivana pomodéu protocne citometrije. U svim
istrazivanim populacijama je uocen hromosomski broj 2n=14. Populacije koje obitavaju u
stresnim okolisnim uvjetima se karakteriSu interindividualnom varijabilnos¢u, nastalom usljed
prisustva prekobrojnih hromosoma (B hromosomi), triploida, hromosomalnih translokacija i
variranja u broju pruga konstitutivnog heterohromatina. Jedan do tri B hromosoma su uoceni u
devet istrazivanih populacija i predstavljaju tri morfotipa i Cetiri obrasca GC bogatih regiona i
18S ribosomalnih gena. Aktivnost 18S ribosomalnih gena na B hromosomima potvrdena je sa
bojenjem nukleolusa srebrenim nitratom. Dvije populacije (serpentinska i kraska) su
posjedovale triploidne individue, dok su jedinke sa hromosomalnim translokacijama pronadene
u krajnje kontrastnim populacijama: subalpinskoj i dvjema serpentinskim. Veli¢ina genoma za
diploide se kretala u dijapazonu od 23.97 do 25.84 pg, za diploide sa B hromosomima od 24.31
do 26.86 pg, za triploide od 34.51 do 35.32 pg, dok je triploidna jedinka sa 3 B hromosoma
imala 2C=38.80 pg. Ova studija podrZava hipotezu da jedinke koje prezivljavaju u atipicnim
prirodnim habitatima cesto generiraju B hromosome i vece nivoe ploidije, Sto moZe
predstavljati odredene adaptivne prednosti. Dobiveni rezultati podsticu na detaljnija
istrazivanja o mogucoj ulozi B hromosoma i dodatnih lokusa ribosomalnih gena u procesima
adaptacije i specijacije.

Kontakt: fspustahija@yahoo.com
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ANTROPOMETRIJSKA MJERENJA NOVOROBDENCADI NA PODRUCIU OPSTINE BOSANSKA
KRUPA

Sari¢ I.', Muri¢ 1.}, Bediraj A.%, Deki¢ R.2

! Biotehnicki fakultet, Biha¢
2 Prirodno — matematicki fakultet , Univerzitet u Banja Luci

Klju¢ne rijeci: antropologija, novorodencad, kvantitativhe osobine

Sve osobine koje nas Cine jedinstvenim i razlicitim od drugih su u prvom redu posljedica
djelovanja faktora nasljedivanja, ali pod uticajem odredenih uslova sredine. Mijerenja u
antropologiji su polazne osnove za istrazivacki rad i dokazivanje uticaja nasljednih i sredinskih
faktora na ekspresivnost gena u neku konkretnu osobinu U ovom radu analizirane su metricke
osobine novorodencadi sa podrucja opstine Bosanska Krupa. Pradeni su slijedeéi parametri:
tjelesne masa, tjelesne duzina, obimi glava i obimi grudi novorodencadi. Analizirane su srednje
vrijednosti i koeficijenti korelacije u odnosu na redni broj poroda, mjesto Zivljenja majki i godine
starosti majki.  Statisticka obrada podataka je ukazala na to da razliCiti faktori, uz
pretpostavljena dejstva, imaju znacaj na ispoljavanje posmatranih osobina novorodencadi.

Kontakt: saricirma@hotmail.com
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MIKRONUKLEUS ESEJ U CELIJAMA EPITELA BUKALNE SLUZNICE — UCESCE U HUMNy,
KOLABORATIVNOM PROJEKTU

Haveri¢ A., Rahmanovi¢ A., Haveri¢ S.

Institut za geneticko inZinjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu
Kljuéne rijeci: mikronukleusi, genotoksicni i citotoksi¢ni efekti, genotoksikoloSki monitoring

Mikronukleusi kao biomarkeri genotoksi¢nosti se uspjesno analiziraju u humanim limfocitima
periferne krvi od 1985. Vremenom je izvorna metoda njihove primjene visekratno
nadogradivana, pruZzajuéi veci broj informacija o genotoksi¢nim i citoksi¢énim efektima. S
obzirom na efikasnost ovog metoda u kulturi humanih limfocita citogeneticari i genotoksikolozi
ve¢ godinama nastoje optimizirati metode analiziranja mikronukleusa i drugih efekata
genotoksicnosti i citotoksi¢nosti u drugim tipovima ¢elija, posebno onih kod kojih je
posmatranje hromosoma otezano. U normalnim fizioloSkim uslovima celije epitela bukalne
sluznice predstavljaju prvu barijeru Stetnim agensima i patogenima pri njihovom prodiranju u
respiratorni i digestivni trakt. lako je primjena mikronukleus eseja u epitelnim ¢elijama bukalne
sluznice prilikom genotoksikoloskih monitoringa humanih populacija, tokom posljednje
decenije postala ucestala u brojnim istrazivackim laboratorijama, jedinstven protokol nije
uspostavljen do pojave medunarodnog kolaborativnog projekta Micronucleus frequency in
human exfoliated cells (HUMNy). U ovom radu ¢ée biti prezentirani rezultati komparativne
analize parametara genotoksicnosti i citotoksi¢nosti u ¢elijama epitela bukalne sluznice nakon
bojenja giemsom i akridin oranZom, te prakti¢ni doprinos Laboratorije za citogenetiku i
genotoksikologiju u HUMNy, projektu. Mikronukleus esej u celijama epitela bukalne sluznice
predstavlja jednostavan, brz, senzitivan, pouzdan i jeftin metod u genotoksikoloskim
monitorinzima. MoZe se preporuciti njegova primjena u komparativnim genotoksikoloSkim
studijama i monitorinzima populacija za koje je suspektna izloZzenost genotoksi¢nim efektima u
Zivotnoj sredini.

Kontakt: sanin.haveric@ingeb.ba
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BAZA PODATAKA O VELICINI GENOMA | BROJU HROMOSOMA VRSTA BALKANSKE FLORE —
PRVI KORAK U EVALUACUI BIODIVERZITETA | KONZERVACUI -

Siljak-Yakovlev S."?, Pustahija F."*?, Soli¢ E. M.*, Boguni¢ F.>*, Muratovi¢ E.?, Basi¢ N.>*, Catrice
0.?, Brown S. C.°

! Univ. Paris-Sud, Laboratoire Ecologie, Systematique, Evolution, Orsay, France

2 Odsjek za biologiju, Univerzitet u Sarajevu, Prirodno-matematicki fakultet, Laboratorija za
proucavanje i zastitu endemicnih resursa, BiH

* Sumarski fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

* Institut “Planina i more”, Makarska, Hrvatska

> Compartimentation Cellulaire, Institut des Sciences du Vegetal, Gif-sur-Yvette, France

Klju€ne rijeci: Balkan, biodiverzitet, koli¢ina nuklearne DNK, protoc¢na citometrija

Veli¢ina genoma je vazan karakter u evaluaciji biodiverziteta te u sistematici i evoluciji vrsta.
Protocna citometrija omogudéava brz i precizan nacin odredivanja veli¢ine genoma i nivoa
ploidije, identifikaciju hibrida te detekciju malih razlika u sadrzaju DNK. Balkansko poluostrvo
predstavlja jedno od glavnih hotspot podrucja biodiverziteta u Europi, ali se smatra i
najvaznijim evropskim refugijumom u kojem su mnoge biljne vrste preZivjele tokom perioda
glacijacija i interglacijacija. Zbog toga region Balkana predstavlja prirodni laboratorij za
evolutivne studije mnogih biljnih grupa. Citogeneticki pristup, kao jedan od pristupa u
uspostavljanju DNK baze Balkana, omogucéava produbljivanje znanja o izuzetnom bogatstvu
biljnih vrsta te razvoj strategije pravilnog upravljanja i konzervacije ovih unikatnih genetickih
resursa i specificnih habitata. U prvoj fazi je odredena veli¢ina genoma za 343 taksona (242
nove vrijednosti), i to uglavnom iz Bosne i Hercegovine, Hrvatske, FYR Makedonije, Crne Gore i
Srbije. Opcenito, 2C-vrijednosti DNK svakog taksona su mjerene u viSe populacija i, u slucaju
sli¢nih ocitavanja, predstavljene su samo sa jednom vrijednos¢u. Kod nekih taksona su uocene
znacajne varijacije u veli¢ini genoma na intraspecijskom nivou, koje mogu biti rezultat
poliploidije i/ili hibridizacijskih procesa, kao i prisustva B hromosoma. U ovakvim slu¢ajevima su
prikazani rezultati mjerenja u viSe populacija. Koli¢ina DNK i sastav baza (GC%) su odredeni
pomocu protocne citometrije, a broj hromosoma standardnim metodama. Veli¢ina genoma
analiziranih taksona se kretala u dijapazonu od 1C=0.14 pg za Selaginella helvetica do 1C=48.00
pg za Fritillaria gracilis. Na osnovu Leitchevog kriterijuma 49% istraZzivanih taksa pripadaju grupi
sa veoma malim, 24% sa malim, 19% sa srednjim, 6.7% sa velikim i 1.2% sa veoma velikim C-
vrijednostima veli¢ine genoma. Zadnje dvije grupe Cine Cetinjace i monokotiledone vrste. U
okviru ove studije su po prvi put izmjerene 2C-vrijednosti za jednu porodicu, 53 roda (9
monokotiledonih i 44 eudikotiledonih) i 242 taksona (210 na specijskom i 27 na intraspecijskom
nivou te 5 hibrida).

Kontakt: sonia.yakovlev@u-psud.fr
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ALAMAR BLUE ESEJ U TESTIRANJIMA CITOTOKSICNOG POTENCIJALA HEMIJSKIH AGENASA NA
RAZLICITIM HUMANIM CELUSKIM LINIJAMA

Haveri¢ S., Cakar J., Haverié A., Rahmanovic¢ A.
Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Klju€ne rijeci: citotoksi¢nost, mitoza, tumorske ¢elijske linije

Alamar blue test je dizajniran za mjerenje i kvantifikaciju proliferacije humanih i animalnih
celijskih linija, bakterija i gljiva. Uz pomo¢ ovoga bioeseja utvrdena citotoksi¢nost testiranog
agensa moze se postaviti u relaciju sa razli¢itim klasama hemikalija. Komparacijom alamar blue
testa sa ostalim kolorimetrijskim testovima, dokazana je njegova veca senzitivnost i egzaktnost.
Alamar blue test ima znacajnu ulogu u ispitivanjima potencijalne citotoksi¢nosti biljnih
ekstrakata koji se koriste u tradicionalnoj medicini, te u istraZzivanjima antitumorskog
potencijala novih potencijalnih antitumorskih spojeva. U ovom radu predstavljamo modificirani
protokol za alamar blue test, prilagoden za testiranja na manjem broju uzoraka. Testiranje se
provodi u celijskim kulturama, koje se odrzavaju u sterilnim polistirenskim petri posudicama u
kompletnom RPMI ili DMEM mediju zapremine 3 ml. Testna supstanca se dodaje 24 sata nakon
pocetka eksperimenta, a signalna boja alamar blue 20 sati prije kraja eksperimenta.
Fotometrijsko ocitavanje redukcije alamar blue signalne boje, kao posljedice metabolicke
aktivnosti vijabilnih ¢éelija vrsi se uz pomo¢ spektrofotometra, na talasnim duzinama 570 i 600
nm. Na osnovu rezultata fotometrijskog ocitavanja, izraCunavaju se procenti redukcije alamar
plavo boje i inhibicije ¢éelijskog rasta, prema standardnim formulama. Takoder, u radu su
predstavljeni rezultati eksperimenata u kojima se ispitivao citotoksi¢ni potencijal razlicitih
hemijskih spojeva i biljnih ekstrakata opisanom metodom alamar blue testa. Jednostavna
primjena alamar blue testa prema proceduri modificiranoj u odnosu na protokol predlozen od
proizvodaca, te lako mjerljivi, komparabilni i egzaktni rezultati, potvrdili su da je rije€ o testu
koji, koristeéi netoksi¢ni reagens, olakSava proces optimizacije testa u eksperimentima koji
ispituju metabolicku aktivnost ¢elija ili citotoksicne agense.

Kontakt: sanin.haveric@ingeb.ba
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INDUKCUA IZMJENA SESTRINSKIH HROMATIDA U HUMANIM LIMFOCITIMA PERIFERNE KRVI
TRETIRANIM KALUJUM TETRAFLUOROTRIBORATOM

Haveri¢ S.", Haveri¢ A.', Rahmanovi¢ A.", Maksimovi¢ M.?, Gali¢ B.?, Bajrovi¢ K.

! Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu
2 Odsjek za Hemiju, Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu

Klju€ne rijec¢i: mutageni efekti, hromosomi, halogenirani boroksin

Izmjene sestrinskih hromatida predstavljaju razmjene DNK izmedu replikacijskih produkata na
homolognim lokusima, a obi¢no su locirane na gimza-negativnim prugama. Ukoliko je
frekvencija ovih razmjena niska smatraju se normalnom pojavom. Dodavanjem
bromodeoksiuridina koncentracija izmedu 10® i 10° M u celijske kulture, broj izmjena
sestrinskih hromatida obi¢no varira izmedu 5 i 15 po mitozi. U ovom radu je analiziran uticaj
halogeniranog boroksina (kalijum tetrafluorotriborat) na frekvenciju izmjena sestrinskih
hromatida u kulturama humanih limfocita periferne krvi, kao mjera njegovog mutagenog
potencijala. U cilju postizanja razli¢itog intenziteta obojenosti sestrinskih hromatida, limfociti
periferne krvi kultivirani za analizu frekvencija izmjena sestrinskih hromatida, tretirani su
bromodeoksiuridinom C¢ija je finalna koncentracija u kulturama iznosila 10 pg/ml. Preparati su
bojeni 5 minuta u vodenoj otopini boje akridin oranz koncentracije 0,1 mg/ml. Preparati su
potom ispirani vodom i inkubirani 1 minut u fosfatnom puferu. Na mokra predmetna stakla
stavljano je pokrovno stakalce i preparati su odmah analizirani uz pomo¢ epifluorescentnog
mikroskopa pod imerzionim objektivom (povecanje 1000x) sa U-MWIBA3 filterom. Analiza
preparata je podrazumijevala utvrdivanje frekvencije izmjena sestrinskih hromatida na 20
metafaza po uzorku. Ukoliko to nije bilo moguce analizirane su sve uocene kvalitetne metafaze.
Frekvencije izmjena sestrinskih hromatida u kulturama humanih limfocita periferne krvi
tretiranih halogeniranim boroksinom koncentracija 0,05 i 0,1 mg/ml statisticki su znacajno
povecane u odnosu na kontrolu.

Kontakt: sanin.haveric@ingeb.ba
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ALU POLIMORFIZAM U STANOVNISTVU BOSNE | HERCEGOVINE
SilajdZi¢ E., Lasi¢ L., Kalamuji¢ B., Pojskié N.
Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rijeci: Alu insercijski polimorfizmi, Bosna i Hercegovina, populacijsko-geneti¢ka analiza

Alu insercijski elementi predstavljaju najbrojniju familiju SINE klase retrotranspozona u
humanom genomu. Osnovne prednosti Alu elemenata, kao molekularno-genetickih markera, su
jedinstvenost insercije na specificno mjesto u genomu i Cinjenica da ne postoji mehanizam
kojim bi se oni mogli ukloniti. Polimorfni Alu elementi su specifi¢ni samo za humani genom i ne
postoje kod ostalih primata. U ovoj studiji je analizirano deset autosomalnih Alu polimorfnih
lokusa (A25, ACE, APO, B65, D1, FXIIIB, HS2.43, HS4.65, TPA25 i PV92) unutar ukupne
populacije Bosne i Hercegovine, kao i u subpopulacijama definisanim prema regionalnoj
(Krajina, Posavina, Sjeveroisto¢na Bosna, Istona Bosna, Srednja Bosna, Centralna Bosna,
Sarajevska regija, Centralna Hercegovina, Zapadna Hercegivina, Isto¢na Hercegovina), odnosno
etnickoj (BosSnjaci, bosanski Hrvati, bosanski Srbi) pripadnosti ispitanika. Uzorak je obuhvatao
506 individua koje nisu bile u bliskom srodstvu. Detektovane vrijednosti frekvencije insercijskog
alela za sve analizirane Alu polimorfne lokuse u populaciji Bosne i Hercegovine, kao i u
promatranim subpopulacijama, su u saglasnosti sa dostupnim podacima o vrijednostima
frekvencije insercijskog alela karakteristicnim za evropske populacije. Genski diverzitet za
ukupnu bosanskohercegovacku populaciju iznosi 0.3231, Sto je u okvirima opSte evropske
populacije (~0.3085). Populacija Bosne i Hercegovine je, s obzirom na analizirane Alu
polimorfne lokuse, relativno homogena. Analize geneticke diferencijacije ukazuju na odsustvo
regionalne izdijeljenosti subpopulacija (6=0%). U promatranim etni¢kim skupinama nije
detektovana geneticka diferencijacija (6=0.03%), Sto je u saglasnosti sa prethodno izvedenim
studijama u kojima su analizirani isti parametri, ali na osnovu drugih molekularnih markera
(autosomalni STR, STR-Y, NRY-Y, mtDNK). Takoder, na osnovu Alu markera, nije primje¢ena
statisticki znacajna geneticka distanca izmedu tri etnicke skupine. Komparacija ukupne
bosanskohercegovacke populacije sa evropskim i svjetskim populacijama pokazuje grupisanje
sa promatranim balkanskim populacijama, uz jasno izdvajanje azijskih i africkih populacija.
Vedina analiziranih lokusa pokazuje umjerenu interpopulacijsku diferencijaciju, s tim da na
geneticku diferencijaciju populacija najviSe uticaja imaju lokusi PV92 i FXIIIB, a najmanje lokus
HS2.43.

Kontakt: elma.silajdzic@ingeb.ba
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MOLEKULARNA GENOTIPIZACIJA KRVNIH GRUPA Rh, MN, DUFFY, KIDD, KELL | LUTHERAN
SISTEMA U STANOVNISTVU BOSNE | HERCEGOVINE

Lasi¢ L., Silajdzi¢ E., Kalamuiji¢ B., Pojski¢ N.
Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljune rijeci: populacijsko genetic¢ka analiza, krvne grupe, Bosna i Hercegovina

Krvne grupe se mogu definisati klasifikacijom zasnovanom na prisustvu ili odsustvu nasljednih
antigenskih supstanci na povrsini crvenih krvnih zrnaca. Ovi antigeni mogu biti proteini,
karbohidrati, glikoproteini ili glikolipidi Sto zavisi od sistema krvne grupe. Neki od ovih antigena
su, takoder, prisutni na povrsini drugih tipova ¢elija razlicitih tkiva. Nekoliko ovih antigena koji
se nalaze na povrsini crvenih krvnih zrnaca, koji poticu od jednog gena (ili blisko vezanih gena)
zajedno formiraju sistem krvne grupe. U ovoj studiji je analizirano Sest krvnih grupa (Rh, MN,
Duffy, Kidd, Kell i Lutheran) unutar ukupne populacije Bosne i Hercegovine, kao i u
subpopulacijama definisanim prema regionalnoj (Zapadna Hercegovina, Isto¢na Hercegovina,
Istotna Bosna, Posavina, Srednja Bosna, Centralna Bosna, Sarajevska regija, Krajina,
Sjeveroistocna Bosna i Centralna Hrecegovina), odnosno etnic¢koj (BoSnjaci, bosanski Hrvati,
bosanski Srbi) pripadnosti ispitanika. Za neke od navedenih sistema krvnih grupa prvi put je
izvrSena procjena ucestalosti u stanovniStvu Bosne i Hercegovine. Uzorak je obuhvatio 450
nesrodnih individua. Detekcija analiziranih krvnih grupa primjenom PCR-SSP (Polymerase Chain
reaction-Allele specific primers) i PCR-RFLP (Polymerase Chain reaction-Restriction Fragment
Lenght Polymorphism) metoda pokazala se kao adekvatna. Detektovane alelne frekvencije po
analiziranim lokusima u svim posmatranim subpopulacijama imaju priblizne vrijednosti.
Vrijednosti uocenog genskog diverziteta unutar deset promatranih regionalnih subpopulacija su
male, kao i uocena heterozigotnost. Populacija Bosne i Hercegovine je, s obzirom na analizirane
krvne grupe, relativno homogena. Analize geneticke diferencijacije ukazuju na malu izdjeljenost
subpopulacija (6=1.47%). U promatranim etnickim skupinama nije detektovana geneticka
diferencijacija (6=0.56%), sto je u saglasnosti sa prethodnim studijama u kojima su analizirani
isti parametri, ali na osnovu drugih molekularnih markera. Komparacijom unutarpopulacijskog
genskog diverziteta bosanskohercegovacke populacije sa nekim evropskim populacijama, na
osnovu tri promatrana lokusa (RhD, MN, Kell), sasvim je jasno da je nivo genskog diverziteta
unutar bosanskohercegovacke populacije u okvirima evropskog opsega.

Kontakt: lejla.lasic@ingeb.ba
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UTJECAJ RAZLICITIH KONCENTRACIJA BAP | 2,4-D NA DVIJE ENDEMICNE VRSTE RODA Lilium U
KONTROLIRANIM USLOVIMA

Karalija E., Muratovi¢ E., Pari¢ A.
Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

Kljuéne rijeci: Lilium bosniacum, Lilium cattaniae, odgovor genoma, in vitro regeneracija

U ovom radu istraZivan je utjecaj razlicitih koncentracija BAP i 2,4-D u kontroliranim uslovima
na stepen regeneracije dvije vrste roda Lilium (Lilium bosniacum i Lilium cattaniae).
Regeneracija je inducirana u in vitro uslovima iz lukovica na MS podlozi uz dodatak razlicitih
koncentracija BAP i 2,4-D (0,5 mg/| 2,4-D+4 mg/I BAP 1 mg/| 2,4-D+2 mg/| BAP 1 mg/| 2,4-D+1
mg/l BAP 2 mg/l 2,4-D+1mg/| BAP). Lilium cattaniae reagovao je na sve primjenjene tretmane,
dok je Lilium bosniacum reagovao samo na dva tretmana. Ukupni stepen regeneracije bio je
daleko izrazeniji kod taksona Lilium cattaniae u poredenju sa stepenom regeneracije Lilium
bosniacum.

Kontakt: erna.karalija@gmail.com
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Pp7

PROCJENA GENETICKOG DIVERZITETA POPULACIE PRENJSKOG DAZDEVNJAKA (Salamandra
atra prenjensis, Miksi¢, 1969) U SVRHU NJEGOVE ZASTITE

Sunje E.", Kalamuji¢ B.?, Tuli¢ U.?, Pojski¢ N.?

! International University of Sarajevo (IUS)
? Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rijei: prenjski dazdevnjak, populaciona genetika, geneticki diverzitet

Prenjski dazdevnjak, Salamandra atra prenjensis (Miksi¢, 1969) je podvrsta u okviru vrste
alpskog dazdevnjaka Salamandra atra (Laurenti, 1768). Karakteristi¢an je po duZini tijela koja
nikada ne prelazi 14 cm i specificnom rasporedu nepcanih zuba koji su povijeni prema unutra.
Jedinke ove podvrste se ne nalaze ispod 1700 m nv. PreteZno naseljavaju planinu Prenj, ali su
zabiljezene i na planinama Cvrsnica i Treskavica. S ciljem procjene geneti¢kog diverziteta
prenjskog dazdevnjaka prikupljeno je 176 uzoraka, od cega su 164 jedinke sa 7 lokaliteta na
planini Prenj, a 12 jedinki pripada slovenackoj populaciji alpskog daZdevnjaka. Za potrebe DNK
analize od jedinki je uziman vrh repa. Za populaciono-geneticku studiju uradena je analiza osam
mikrostelitnih lokusa (SalE2, SalE6, SalE7, SalE8, SalE12, SalE14, Sal23 i Sal 29). Izvrsena je
procjena unutarpopulacijskih i medupopulacijskih odnosa. Lokus Sal29 se pokazao kao
monomorfan za prenjsku populaciju, dok slovenacka populacija nema niti jedan monomorfan
lokus. Najpolimorfniji lokus u prenjskoj populaciji bio je SalE12 (PIC=0.7848), dok je u
slovenackoj to bio SalE2 (PIC=0.8865). U ukupnoj populaciji ocekivana heterozigotnost (Hg)
iznosila je 0.3781, dok je uocena heterozigotnost (Ho) bila 0.3369. U slovenackoj populaciji
vrijednosti oCekivane (Hg) i uocene (Ho) heterozigotnosti iznosile su Hg=0.7561 i Hp=0.6458. U
ukupnoj prenjskoj populaciji viSe od 50% lokusa ne odstupa H-W ravnoteze, dok u slovenackoj
tacno 50% lokusa odstupa od H-W ravnoteze.

Kontakt: eminabih@yahoo.com
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Pp8

PROCJENA MOLEKULARNO - GENETICKOG DIVERZITETA VRSTE Moltkia petraea (Tratt.) Griseb
U BOSNI | HERCEGOVINI

Hasici¢ S.!, Kalamuji¢ B.%, Tuli¢ U.%, SilajdZi¢ E.%, Lasi¢ L.%, Pojski¢ N.2

! Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu
? Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Klju¢ne rijeci: geneticki diverzitet, Moltkia petraea, RFLP, ITS, konzervacijska genetika

Moltkia petraea (Tratt.) Griseb., u narodu poznata kao modro lasinje, je ilirsko - jadranski
endemicni polugrm rasprostranjen na podrucju Balkana u pukotinama krec¢njackih stijena.
Predstavlja "Zivi fosil" pradavne tercijarne flore i od iznimnog znacaja je za biodiverzitet nase
zemlje. NaZalost stanista ovakvih vrsta su veoma naru$ena antropogenim uticajem Sto ugroZava
njihov opstanak. Upotrebom molekularnih markera izvrSena je geneticka karakterizacija
ukupno 74 individue istraZivane vrste u cilju o€uvanja i zastite biljnog endemoreliktnog
genofonda. Uzorci su prikupljeni sa pet lokaliteta na podrucju Hercegovine. Koristen je RFLP
metod baziran na PCR-u. Takoder odreden je primarni slijed nukleotida /TSI i ITS2 razmaknica
te analiziran diverzitet nukleotida za 15 individua porijeklom iz razli¢itih populacija. Rezultati
ove studije dopunili su dosadasnja veoma oskudna znanja o genetickom diverzitetu flore Bosne
i Hercegovine. IstraZzivanja genetickog diverziteta imaju za cilj o€uvanje geneticke raznolikosti i
smanjenje rizika od izumiranja ugroZenih vrsta Sto predstavlja jedan od osnovnih zadataka
konzervacijske genetike.

Kontakt: selma-ff@hotmail.com
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Predsjednistvo Doc. dr. Naris Pojski¢, visi naucni saradnik
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ZNACAJ | PRIMJENA MOLEKULARNE GENETIKE U OCUVANJU IZVORNIH VRSTA DOMACIH
ZIVOTINJA U BOSNI | HERCEGOVINI

Softi¢ A., Saki¢ V., Katica V., Goleti¢ T.
Zavod za zootehniku i peradarstvo, Veterinarski fakultet, Univerzitet u Sarajevu

Klju€ne rijeci: autohtonost, molekularni markeri, genetika, zastita

Izvornom (autohtonom) pasminom smatra se specificna skupina Zivotinja, koja je u odredenoj
zemlji dovoljno dugo uzgajana, da bi se genetski adaptirala na tradicionalne proizvodne sisteme
i okolis (FAO, 1999). Uoceni problemi i strateSske odrednice ocuvanja bioloskog naslijeda
razmatrane su na Konferenciji Ujedinjenih Nacija o okolisu i razvoju (UN Conference on
Environment and Development) u Riu de Jeneiru 1992. godine, a zakljucci su integrirani u pet
temeljnih dokumenta i to: Deklaracija o okolisu i razvoju iz Ria (Rio Declaration on Environment
and Development), Konvencija o bioloskoj raznolikosti (CBD - The Convention on Biological
Diversity), Konvencija o klimatskim promjenama (The Convention on Climate Change), Nacela
upravljanja, zastite i odrzavanja svih tipova Suma (The Forest Principles) i Program odrzivog
razvoja (Agenda 21.). Konvencija o bioloskoj raznolikosti je globalno prihvaéen temeljni
dokument o zastiti bioloSke raznolikositi i na snazi je od decembra 1993. godine, a BiH je kao
njen potpisnik preuzela obavezu da je provodi.(“Sl. glasnik BiH”, broj: 13/02). U posljednijih
pedeset godina na prostoru BiH evidentan je drastiCan pad ukupnog broja ili potpuno
nestajanje izvornih vrsta domadih Zivotinja. To je uglavnom rezultat promjena u poljoprivrednoj
praksi i strategiji stoCarske proizvodnje, a zatim i drustveno-ekonomskih promjena na selu,
ratne i postratne migracije seoskog stanovnistva, te nepostojeé¢e, nepotpune ili nedovoljne
zakonske regulative za uzgoj, zasStitu i Cuvanje genetskih animalnih resursa. Primjenom
molekularnih markera u cilju determinacije izvornih vrsta domacih Zivotinja, mi smo istraZili
autohtonost bosansko-hercegovacko-hrvatskog pastirskog psa tornjaka. Ova istraZivanja su
dobra osnova za determinaciju ostalih izvornih vrsta domadih Zivotinja u BiH, ¢ime bi se
primjenom savremenih molekularnih metoda utvrdio stepen ugrozenosti i predlozile mjere za
njihovu zastitu.

Kontakt: almira.softic@vfs.unsa.ba
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TRANZIJENTNA (PROLAZNA) EKSPRESIJA L1 PROTEINA HUMANOG PAPILOMA VIRUSA TIPOVA
8116 U BILKAMA

Mati¢ S., Noris E.
Institute of Plant Virology-CNR, Torino, Italy

Kljuéne rijeci: Humani papiloma virus, tranzijentna ekspresija, Nicotiana benthamiana

Humani papiloma virus (HPV) je jedan od najznacajnijih onkogenih virusa koji uzrokuje 5% svih
vrsta raka. HPV-16 je jedan od uzroc¢nika raka grlica materice, a HPV-8 je povezan sa ‘non-
melanoma’ rakom koZe kod imunokompetentnih, imunosupresivnih i HIV-om inficiranih osoba.
HPV L1 protein ima sposobnost da se spontano sloZi u pentamere ili virusima-slicne Cestice
(VLPs) koje su vrlo imunogene.

U ovom radu mi istraZzujemo mogucnost prolazne ekspresije HPV-8 i HPV-16 L1 proteina u
biljkama Nicotiana benthamiana upotrebom ekspresijskih vektora: (a) Tobacco mosaic virus
(TMV)-bazirani vektor sa razlicitim ciljnim signalima (za oba proteina) (Icon Genetics, Njemacka)
i (b) Cowpea mosaic virus-izvedeni ekspresijski vektor pEAQ-HT (za HPV-16 L1 protein)®. HPV-8
L1 protein je tranzijentno ekspresovan koriStenjem oba vektora, ali veéi prinos je dobijen
upotrebom pEAQ-HT vektora. HPV-8 L1 protein je ekspresovan najbolje TMV vektorom koji je
imao apoplast kao odredisni signal. Polazedi od sintetskih gena optimizovanih sa ‘human codon
usage’, HPV-16 L1 protein je ispitan za tranzijentnu ekspresiju kao osnovni protein bez
dodataka ili kao nosac heterogenog M2e epitopa ‘Influenza A’ virusa u dvije razlicite strukturne
pozicije.

U oba slucaja, HPV-16 L1 protein je tranzijentno ekspresovan i najbolja ekspresija u biljkama je
dobijena upotrebom HPV-16 L1 himeri¢ne sekvence sa M2e epitopom ubacenim u a-spirali 4.
Elektronsko mikroskopska istrazivanja su pokazala slaganje L1 proteina u male VLPs pribliznog
promjera 30 nm za oba virusa. Bududa istrazivanja ¢e utvrditi imunogenost dobijenih virusima-
slicnih Cestica i njihovu potencijalnu upotrebu kao biljno bazirane vakcine protiv HPV-8 i HPV-
16.

Kontakt: s.matic@ivv.cnr.it

° Sainsbury F., Thuenemann E.C., Lomonossoff G.P. (2009). Plant Biotechnol. J. 7: 682-693.
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GENETSKA | POMOLOSKA VARIJABILNOST AUTOHTONIH SORTI JABUKA U BOSNI |
HERCEGOVINI

Gasi F.}, Simon S.2, Pojski¢ N.2, Kurtovi¢ M.%, Peji¢ I.?

! Poljoprivredno-prehrambeni fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH
2 Agronomski fakultet, SveuciliSte u Zagrebu, Hrvatska
? Institut za geneticko inZinjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu, BiH

Kljuéne rijeci: Malus x domestica Borkh., autohtoni genotipovi, mikrosateliti, fenotipska
obiljezja, genetska diferencijacija, genetski diverzitet

U radu se analizira genetska i pomoloska varijabilnost genotipova autohtonog sortimenta
jabuke u BiH i modernog sortimenta ove kulture koji se uzgaja ili trenutno introducira u BiH. U
istrazivanje je ukljuc¢eno 39 primki (24 autohtonih i 15 stranih kultivara) koji su dio kolekcijskog
nasada najveée BiH ex situ kolekcije jabuka unutar voénog rasadnika ,Srebrenik” kod Tuzle.
Predmet istrazivanja su genetska struktura autohtonog i inozemnog sortimenta analizirana
pomocu 10 mikrosatelitskih markera (SSR), te najvaZznija morfoloska, fenoloska, pomoloska i
prehrambeno-tehnoloska svojstva domacih i introduciranih kultivara jabuke. Fenotipske analize
unutar ovog istrazivanja obuhvacaju 27 svojstava, a provedene su tijekom trogodisnjeg pokusa
(2006. — 2009.). Biostatisticke analize molekularnih podataka obuhvatile su ocekivanu
heterozigotnost, fiksacijske indekse, analizu molekularne varijance i klaster analizu. Analize
podataka iz poljskih pokusa obuhvatile su multivarijantne (MANOVA, NPMANOVA, ANOSIM) i
univarijantne testove (Studentov t-test, Mann-Whitney U-test i Pearsonov X2 test), kao i klaster
analizu. Diferencijacija izmedu autohtone i aktualne (strane) skupine genotipova jabuke (Fsy
vrijednost) za svih deset SSR lokusa bila je znacajna, a prosjecno je iznosila 0,064 (P<0,0001) sto
je potvrdila i AMOVA (P<0,001). Neighbor Joining klaster analiza ukazuje na jasno razdvajanje
veéine autohtonih od aktualnih genotipova. Rezultati analiza morfoloskih i pomoloskih
podataka takoder omogucuju jasnu diferencijaciju dvije ispitivane skupine genotipova jabuke.
Primjenom Mantel testova utvrdeno je da izmedu molekularnih i fenotipskih podataka, po
pitanju genetske udaljenosti genotipova ne postoji statisticki znacajna, pozitivna ili negativna
korelacija. Glavni zaklju¢ak ovog rada je da autohtoni genofond jabuke u BiH ima veliku
genetsku varijabilnost i predstavlja neiskoriSteni potencijal za buduée oplemenjivacke
programe.

Kontakt: fudo01@yahoo.com
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INICUATIVA: Testudo hermanni ssp. hercegovinensis
Omanovi¢ M.
KIKP ,Park”, Sarajevo, BiH

Klju€ne rijeci: hercegovacka kornjaca, konzervacija prirodnih resursa

Cancara (Testudo hermanni Gmelin, 1789) je jedna od pet (5) vrsta kopnenih kornjaca zapadne
paleoarkticke zone. Areal vrste obuhvata mediteranske oblasti iberijskog, apeninskog i
balkanskog poluotoka, kao i Siciliju, Korziku i Sardiniju. Sa obzirom na ovako podijeljen areal,
vrsta se dijeli na dvije podvrste: zapadni dio areala se tradicionalno smatra stanistem T.
hermanni ssp. hermanni, dok se druga podvrsta T. hermanni ssp. boettgeri pojavljuje na
Balkanu. Taksonomija ovih kornjac¢a je nedavno dopunjena sa podvrstom T. hermanni ssp.
hercegovinensis, koja je selektovana na osnovu morfoloskih karakteristika. Sa obzirom da ne
postoje detaljna filogeografska istraZivanja za Testudo hermanni, u nau¢nom svijetu je prisutno
i negiranje ssp. hercegoviensis.

Sa obzirom na pomenuto, ovim radom se ukazuje na potrebu za istraZivanjima sa ciljem daljne
potvrde hercegovacke kornjace kao vrijednog Cinioca bioloskog nasljeda Bosne i Hercegovine.

Kontakt: mersad.omanovic@gmail.com
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GENETICKI POLIMORFIZMI U DIABETESU: UTICAJ NA TERAPIJU ORALNIM ANTIDIABETICIMA

Glamodlija U.", Jevri¢-Caugevi¢ A%, Semiz S.2

' Hercegovinalijek d.o.0., Mostar, BiH
2 Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

Klju€ne rijeci: farmakogenetika, genski polimorfizmi

Tip 2 diabetes mellitus predstavlja jedan od rijetkih poremecaja, gdje je definisanje geneticke
etiologije dovelo ili ima veliki potencijal da dovede do direktnog napretka u terapiji. Najvedi
uspjeh na ovom polju je postignut kada je u pitanju monogenski diabetes, odnosno MODY
(Maturity-Onset Diabetes of the Young) i neonatalni diabetes, koji predstavljaju mali, iako vrlo
znacajan, broj slucajeva Tipa 2 diabetesa. Veliki izazov predstavljaju nova istrazivanja i otkri¢a
koja se ticu mnogo ceséih, tipicnih formi diabetesa kod kojih je nasljedna predispozicija rezultat
varijacija multiplih gena. Postoji pet glavnih grupa oralnih farmakoloskih agenasa koji se koriste
u terapiji diabetesa Tip 2: sulfoniluree, meglitinidi, bigvanidi, tiazolidindioni i inhibitori a-
glukozidaze. U literaturi se spominju i druge grupe poput antagonista selektivnog
kanabinoidnog receptora (CB-1) i inhibitora dipeptidil peptidaze IV (DPP-1V). Cilj ovog rada je
bio sumirati i ukazati na znacajnije, do danas karakterizirane, mutacije gena koje rezultiraju
razli¢itim efektima lijekova kod pacijenata sa Tipom 2 diabetesa. Mutacije gena, koje uticu na
odgovor na terapiju oralnim antidiabeticima, se mogu podijeliti na one koje utiu na
metabolizam lijeka i one koje su vezane uz etiologiju same bolesti. Najznacajnije mutacije koje
uti¢u na metabolizam lijeka su mutacije gena za citohrome P450, OCT1 i OCT2 (Organic Cation
Transporter 1 i 2). Najznacajnije mutacije koje su vezane uz etiologiju same bolesti su mutacije
gena za glukokinazu, HNF 1a (Hepatic nuclear factor 1a), HNF 1b, Kir6.2 (Inwardly rectifying
potassium channel) i SUR1 (Sulfonylurea receptor 1) podjedinice KATP kanala, TCF7L2
(Transcription factor 7 like-2), PPARG (Peroxisome Proliferator Activated Receptor Gamma), te
gena (pet razlicitih lokusa na hromosomu 16) koji bi mogli biti povezani sa razvojem
hepatosteatoze uzrokovane tiazolidindionima. Dakle, do danas su otkrivene razli¢ite mutacije
gena, koje se direkthno mogu povezati sa razli¢itim odgovorima na terapiju oralnim
antidiabeticima. Potrebna su jo$ detaljnija istraZivanja koja bi omogudila primjenu ovih
informacija u svakodnevnoj praksi.

Kontakt: una.glamoclija@hercegovinalijek.ba
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GENOTIPIZACIJA AUTOHTONIH SORTI VINOVE LOZE 1Z HERCEGOVINE POMOCU SSR
MARKERA

Leko M.", Simon S.%, Sabljo A%, Beljo J.2, Peji¢ 1.2

! Federalni agromediteranski zavod, Mostar, BiH
? Agronomski fakultet Sveucili$ta u Zagrebu, Hrvatska
* Agronomski fakultet Sveucili$ta u Mostaru, BiH

Klju€ne rijeti: genotipizacija, vinova loza, autohtone sorte, SSR markeri, koeficijent srodnosti

Na podrucju Hercegovine evidentiran je znacajan broj autohtonih sorti vinove loze. Medu njima
je manji broj komercijalnih (gospodarski vaznih), a znatno vise nekomercijalnih, uglavnom starih
i manje uzgajanih sorti. Intenzifikacijom proizvodnje i orijentacijom proizvodaca na uzgoj
manjeg broja sorti, stare autohtone sorte postupno nestaju iz svog prirodnog stanista. Do sada
nije proveden sustavan opis i evaluacija pojedinih sorti osim manjeg broja komercijalnih sorti.
Agronomski i prehrambeno-tehnoloski fakultet u Mostaru zapoceo je projekt inventarizacije i
prezervacije autohtonog genetskog materijala vinove loze s podrucja Hercegovine. Usporedo s
inventarizacijom provodi se i karakterizacija prikupljenih materijala pomoc¢u ampelografskih i
molekularnih metoda radi precizne identifikacije. Takvim analizama utvrdit ¢e se postoje li
medu prikupljenim sortama mogudi sinonimi ili homonimi. U ovom radu provedena je genetska
analiza 17 autohtonih sorti pomocu SSR markera. Cilj rada bio je provesti genotipizaciju
analiziranih sorti i utvrditi broj i frekevenciju alela na devet lokusa, sukladno metodici
europskog konzorcija i projekta GrapeGen06 (https://www1l.montpellier.inra.fr/grapegen06/).
Molekularnom analizom SSR markerima utvrden je genetski profil svake sorte. Na temelju
dobivenih rezultata izracunati su parametri genskog diverziteta, te medusobni koeficijenti
srodstva na temelju kojih je provedena klaster analiza i saCinjen dendrogram. Sve ispitivane
sorte po stupnju srodnosti svrstane su u tri skupine. Medu ispitivanih 17 uzoraka bilo je ukupno
14 razlicitih genotipova. Utvrdena su dva klastera identi¢nih genotipova, od kojih je jedan bio
ocekivan jer se radi o uzorcima dva morfotipa iste sorte, a drugi u kojemu su tri istovjetna
genotipa upudéuje na pojavu nepoznatih sinonima. Procjenjujuéi stupanj srodnosti, te broj i
frekvenciju alela mozZe se zakljuciti da izmedu ispitivanih sorti postoji znacajna razina
raznolikosti i genetske udaljenosti. To pokazuje da bi sorte vinove loze iz Hercegovine mogle
imati razlicito genetsko i geografsko porijeklo.

Kontakt: mleko@faz.ba
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ZNACAJ PROCJENE GENETICKOG DIVERZITETA ZA POTREBE KONZERVACIJE
| ZASTITE BIOLOSKIH RESURSA
PRIKAZ SLUCAIJA: Salamandra atra prenjensis, Miksi¢ 1969

Pojski¢ N.
Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rijeci: geneticki diverzitet, geneticka konzervacija

Geneticki diverzitet (geneti¢ka raznolikost) predstavlja raspon nasljedne varijacije u populaciji,
vrsti ili grupi vrsta. Esencijalna je populacijama i vrstama za razvijanje sposobnosti odgovora na
stalno prisutne promjene u okolini. Ukoliko nema geneticke raznolikosti, sposobnost populacija
i vrsta da odgovore na okolinske promjene je reducirana i $anse za njihov opstanak se smanjuju.
Gubitak geneticke raznolikosti i poveéana reprodukcija u srodstvu su dva vrlo ¢esto povezana
procesa, jer inbriding na kraju dovodi do smanjenja raznolikosti. Inbriding i gubitak genetickog
diverziteta su bitni pokazatelji ugroZenosti vrsta, narocito ukoliko su fragmentirane u male
populacije. Gubitak geneti¢kog diverziteta zajedno sa povecanim inbridingom utice na nestanak
autohtonih resursa, a i kompletnih vrsta.

Razli¢iti su geneticki faktori koji mogu dovesti do nestanka populacija i vrsta: prirodna
hibridizacija, povecana reprodukcija u srodstvu, povecana osjetljivost na okolinske faktore
usljed gubitka genetickog diverziteta itd. Ukoliko su u populacijama prisutni neki od navedenih
faktora, potrebno je pristupiti genetickoj revitalizaciji, konzerviranju i zastiti takvih osjetljivih
resursa. Za procjenu potrebe geneticke revitalizacije i konzervacije koriste se razliciti predikcioni
modeli koji ukljucuju primjenu racunarskih simulacija.

U ovom radu prikaz slucaja predstavlja procjena genetickog diverziteta populacije Salamandra
atra prenjensis. Ukupno je analizano 164 jedinki unutar 6 subpopulacija gdje su osim
standardnih populacijsko-genetickih analiza izvrSene procjene alelnog diverziteta, genskog
protoka izmedu populacija, efektivne veli¢ine populacije (Ne), Ne/N rate, populacijskog
bottleneck-a, generacijskog gubitka heterozigotnosti, fluktuacije najvedih alelnih frekvencija,
generacijskog inbridinga i inbridinske depresije, fluktuacije u populacijskoj velicini, Zivotne
produkcije potomaka po individui, koalescentnog vremena, te selekcija-drift predikcije.

lako je prema odredenim genetickim predikcijskim pokazateljima populacija prenjskog alpskog
dazdevnjaka ve¢ unutar okvira ugroZzene populacije (vrste), uzevsi u obzir sve promatrane
pokazatelje, moze se zakljuciti da je na granici ugroZenosti, te se preporucuje pocetak
razmatranja mjera njene geneticke konzervacije i zastite.

Kontakt: naris.pojskic@ingeb.ba
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ZNACAIJ FIKSACIJISKOG INDEKSA U FRAGMENTIRANIM POPULACIJAMA HRASTA LUZNJAKA
(Quercus robur L.) U BOSNI | HERCEGOVINI

Ballian D., Bogunic¢ F., Dautbasi¢ M.
Sumarski fakultet, Univerzitet u Sarajevu

Klju¢ne rijeci: Hrast luznjak (Quercus robur L.), populacija, fragmentacija, fiksacijski indeks

U ovom radu se prikazuju rezultati fiksacijskog indeksa u malim fragmentiranim populacijama
hrasta luZnjaka u Bosni i Hercegovini. Analizom je obuhvaéeno 14 prirodnih populacija hrasta
luZnjaka. Rezultati su dobiveni tijekom molekularno genetickih istraZzivanja, uz uporabu
mikrosatelitnih SSR biljega. Za analizu je su uporabljena Cetiri para pocetnica (ssrQpZAG1/5,
ssrQpPZAG9, ssrQpZAG36 i ssrQpZAG108).

Dobiveni rezultati su usporedivani sa dostupnim rezultatima dobivenim u drugim istraZivanjima
i kod drugih Sumskih vrsta. Veli¢ine srednjeg fiksacijskog indeksa za populacije u ovom
istrazivanju iznosi 0,294, Ssto pokazuju znacajno prisustvo inbridinga u svim istrazivanim
populacijama. Takoder, srednji fiksacijski indeks za pojedine gen lokuse se kretao od 0,224 do
0,401, dok se za pojedine genske lokuse razlikuje od populacije do populacije. Tako su za genski
lokus ssrQpZAG1/5 i ssrQpZAG9 dobivene negativne vrijednosti kod tri populacije, te u jednom
sluaju za ssrQpZAG9 vrijednost je nula, a u ostalim sluajevima su vrijednosti pozitivne.
Dobiveni rezultati ukazuju na znacajno geneticko opterecenje fragmentiranih populacija hrasta
luZnjaka, Sto se moze jako loSe odraziti na narednu generaciju.

Dobivene veli¢ine fiksacijskog indeksa bilo da se odnose na cijelu populaciju ili na samo pojedini
gen lokus u populaciji, dobar su pokazatelj kakve uzgojno gospodarske mjere treba provoditi u
populacijama u ovisnosti od dobivenih veli¢ina. Kako su naSe populacije hrasta luznjaka jako
male, uske geneticke osnove, to se prilikom obnove mora voditi raCuna da se u narednu
generaciju prenese $to bolja geneticka struktura. U tu svrhu ce biti potrebno provoditi redovne
geneticke kontrole procesa obnove.

Kontakt: balliand@bih.net.ba
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MOLEKULARNO FILOGENETICKA STUDIJA EVROPSKIH PREDSTAVNIKA RODA Lilium

Muratovi¢ E.}, Hidalgo 0.%, Garnatje T.?, Boguni¢ F.**, Pustahija F."*, Siljak-Yakovlev S.*”

! Laboratorija za istraZivanje i zastitu endemi¢nih resursa, Odsjek za biologiju, Prirodno-
matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

? Plant Development and Evolution, Department of Environmental and Plant Biology, Ohio
University, USA

? Institut Botanic de Barcelona (CSIC-ICUB), Passeig del Migdia s. n., Spain

* Sumarski fakultet, Univerzitet U Sarajevu, BiH

> CNRS, Universite Paris-Sud, AgroParisTech, UMR 8079, Ecologie, Systematique, Evolution,
France

Klju€ne rijeci: Lilium, ITS, retikulatna evolucija, Liriotypus, Martagon

Analizirano je 27 populacija 14 evropskih predstavnika roda Lilium koji pripadaju sekcijama
Liriotypus i Martagon. Analiza ITS regiona nuklearnog genoma i rpS4-trnT-trnL regiona
hloroplastnog genoma pokazala je jasnu diferencijaciju predstavnika razlicitih sekcija. Jako niska
geneticka diferencijacija detektirana je na subsekcijskom nivou. Uoceno je da je najznacajnija
varijabilnost koncentrirana na polimorfna podrucja koja nisu dosegla fiksaciju te je time
dodatno bio oteZan odabir adekvatne metode za analizu. Pored ekoloske, uocena je i
geografska varijacija ITS sekvenci kod nekoliko predstavnika roda Lilium sto je dovedeno u vezu
sa retikulatnom evolucijom.

Kontakt: edinalmuratovic@yahoo.com
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KOLICINA DNK, LOKALIZACIJA 5S | 185-5.85-26S rRNK GENA | KARAKTERIZACIA
HETEROHROMATINA KOD Pinus nigra | P. mugo: SLUCAJ POLIMORFIZMA |
KONZERVIRANOSTI GENOMA

Boguni¢ F.", Siljak-Yakovlev S.?, Muratovi¢ E.*, Pustahija F.", Ballian D.", Mededovi¢ S.!

' Sumarski fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

2 Université Paris-Sud, CNRS, Ecologie, Systématique, Evolution, Orsay Cedex, France

* Laboratorija za istraZivanje i zastitu endemiénih resursa, Odsjek za biologiju, Prirodno-
matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

Klju€ne rijeci: rRNK, veli¢ina genoma, heterohromatin, Pinus

Koli¢ina DNK i distribucija rRNK gena predstavljaju znacajne atribute u inter- i intraspecijskoj
karakterizaciji genoma. Golosjemenjace se odlikuju velikim genomima, ali izrazito uniformnim i
konzerviranim kariotipovima. 55 i 185-5.85-26S rRNK geni su izrazito konzervirani unutar biljnog
svijeta i stoga predstavljaju vazne evoluciono informativne markere. Dva polimorfna kompleksa
koja su obuhvatila ukupno 42 populacije: Pinus nigra s.l. (crni bor) na podrucju Mediterana i P.
mugo s.l. (bor krivulj) na podrucju balkansko-alpskih planina te Pirineja su analizirana koristedi
metode laserske protocne citometrije, fluorescentne in situ hibridizacije 5S i 185-5.85-26S rRNK
gena te fluorohrom bandinga u cilju karakterizacije heterohromatina. Analiza veli¢ine genoma
je kod obje vrste pokazala uniformne vrijednosti bez signifikantnog variranja za populacije P.
nigra (1C DNK= 23.62 pg), kao i za populacije P. mugo (2C DNK= 41.62 pg). Sa druge strane,
distribucija 55 i 18S-5.85-26S rRNK gena i karakterizacija GC-DNK bogatog i nespecificnog
heterohromatina je ukazala na bitno razli¢ite obrasce na inter- i intraspecijskom nivou izmedu
P. nigra i P. mugo. Interspecijske razlike izmedu obje vrste su evidentne kao $to je i ocekivano,
ali izraZeni intraspecijski polimorfizam i obrasci detektirani kod razlicitih populacija P. nigra nisu
registrirani kod P. mugo. Razlicite frakcije heterohromatina pokazuju nejednaku stopu
izdiferenciranosti i hromosomsku organizaciju Sto upuduje na ipak dinamic¢nu prirodu
heterohromatina kod 'konzerviranih' genoma golosjemenjaca. Dobiveni rezultati su diskutirani
u kontekstu filogenetickih odnosa analiziranih vrsta kao i citomolekularnih mehanizama koji
operiraju na hromosomskom nivou.

Kontakt: faruk_bogunic@yahoo.com
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CITOTOKSICNA | ANTIMIKROBNA SVOJSTVA VODENIH EKSTRAKATA VRSTE Alnus viridis
(CHAIX) DC.

Dudevi¢ S.", Haveri¢ S.%, Pari¢ A

! Odsjek za biologiju, Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH
? Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu, BiH

Klju€ne rijeci: citotoksi¢na svojstva, antimikrobna svojstva, Alnus viridis

U radu su ispitivana citotoksi¢na i antimikrobna svojstva vodenih ekstrakata kore i lista vrste
Alnus viridis. Citotoksi¢ni efekti dvije koncentracije ekstrakata ispitivani su primjenom Trypan
blue testa u kulturi humanih fibroblasta. Vodeni ekstrakti kore i lista A. viridis u testiranim
koncentracijama ne uti¢u na celijsku vijabilnost, odnosno ne ispoljavaju citotoksi¢ne efekte na
humanim ¢elijama in vitro. Antimikrobna aktivnost vodenih ekstrakata ispitivana je na Sest
Gram-negativnih i Gram-pozitivnih vrsta bakterija kao i na dvije vrste gljivica primjenom disk
difuzione metode. Ekstrakt vrste A. viridis pokazao je aktivnost na Staphylococcus aureus,
Bacillus subtilis, Escherichia coli, Pseudomonas aeruginosa i Micrococcus luteus. Najvec¢a zona
inhibicije izmjerena je kod ekstrakta lista ispitivane vrste na Staphylococcus aureus (22 mm).

Kontakt: sabina_dudevic@yahoo.com
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IZOLACIA | KULTIVACIJA MEZENHIMALNIH MATICNIH CELIJA KOSTANE SRZI | PROCJENA
OSTEOINDUKTIVNIH EFEKATA U IN VIVO | IN VITRO UVIJETIMA

Red?i¢ A.', Smajilagi¢ A.%, Aljicevié M., Demirovi¢ K.*

! Institut za biologiju i humanu genetiku Medicinskog fakulteta, Univerzitet u Sarajevu
?Klinika za maksilofacijalnu hirurgiju KCUS

? Institut za mikrobiologiju Medicinskog fakulteta, Univerzitet u Sarajevu

* Stomatologka ordinacija ,Demirovi¢”, Sarajevo

Kljuéne rijedi: tkivni inZenjering kosti, molekularna histologija, mezenhimalne mati¢ne stanice,
kostana srz, humana biologija

Kostana srz sadrzi celije koje se zovu mezenhimalne mati¢ne stanice (MMS). Eksperimentalno je
utvrdeno da MMS imaju sposobnost diferencijacije in vitro u razlicite tipove stanica kao Sto su
osteoblasti, hondroblasti, mioblasti i adipoblasti. Ciljevi ovog rada su: (i) demonstracija u in vivo
uvjetima sposobnosti MMS iz koStane srZzi da proizvedu novu kost kod hirurski stvorenih
defekata nekriti¢ne veli¢ine kod novozelandskih kuniéa (ii) da se izoliraju in vitro MMS iz
kostane srzi, kao potencijalni model stanica u regeneraciji kosti. In vivo studija je pokazala
postojanje novog dijela kosti na 3D CT rekonstrukciji. Nakon 30 dana kod sve tri Zivotinje sa
defektom nekriti¢ne veli€ine tretiranih sa MMS iz koStane srzi izloZzene su ljudskom koStanom
morfogenskom proteinu 7 (rhBMP-7). Prosjecna vrijednost mineralne gustoce kostiju (BMD)
iznosila je 530 mg/cm? kod sa MMS tretiranim Zivotinjama, a 553 mg/cm?® u kontrolnoj skupini u
kojoj su tri Zivotinje tretirane zbog defekata nekriticne velicine sa autolognim graftom ilijacne
kosti. Aktivnosti enzima alkalne fosfataze su mjerene tokom 0, 5, 14, 21, 30 dana, te je
povecana aktivnost otkrivena 14-og dana kod Zivotinja tretiranih sa MMS iz koStane srzi u
usporedbi s 30-im danom kod Zivotinja lijeCenih autolognim graftom. Ovaj rezultat ukazuje na
snazan osteoindukcioni efekat djelovanja eksperimentalnog modela MMS koStane srizi
izlozenog rhBMP-7 faktoru. Uporedujuéi ALP aktivnosti ovaj je model pokazao superiornije
rezultate u odnosu na kontrolnu skupinu. Ovaj rezultat indicira misljenje da bi MMS metoda
trebala biti alternativa za autolognu transplantaciju, te su u in vitro ispitivanju izolirane
pojedinacne MMS iz koStane srzi tibije i femura pacova i kultivirane prema metodi
Maniatopoulos et al. Male pocetne kolonije stanica fibroblasta su fotografski dokumentirane
nakon dva dana od primarne kulture. Takve izolirane i kultivirane MMS ¢e tokom studija u
buducénosti biti izlozene faktorima rasta i diferencirati se u osteoblaste, te ukazati na njihov
klinicki potencijal kao alternativu za metode konvencionalne medicine i autolognu
transplantaciju kosti.

Kontakt: amira.redzic@yahoo.com
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NOVE HOMOLOGNE SEKVENCE STEROIDNE 5ALPHA-REDUKTAZE TIPA | (SRD5A1) NA
LJUDSKIM HROMOZOMIMA 6 18

Eminovi¢ I.™2, Liovi¢ M.}, PrezeljJ.?, Kocijan&i¢ A.>, Rozman D.%, Komel R.*

' Medical Centre for Molecular Biology, Institute of Biochemistry, Medical Faculty, University of
Ljubljana, Slovenia

? Deptartment of Biology and Human Genetics, Medical faculty, University of Tuzla, BiH

* Deptartment of Endocrinology and Metabolic Diseases, University Medical Center, Ljubljana,
Slovenia

Klju€ne rijeci: steroidna 5alpha-reduktaza tip |, dihidroksitestosteron, testosteron, hirzutizam,
neplodnost, gojaznost, policisti¢ni ovariji

Do danas su poznate dvije kopije gena koje kodiraju 5alpha-reduktaza izoenzime (tip I i tip Il) i
jedan pseudogen tip | 5alpha-reduktaze kod covjeka. Divergentna ekspresija ovih gena u
humanim tkivima, te rezultati hibridizacije koje smo dobili (nakon sekvenciranja kloniranog PCR
fragmenta SRD5A1 gena iz genomske DNA), naveo nas je da pretpostavimo da bi mogla
postojati jo§ neka dodatna kopija SRD5A1 gena ili pseudogena. Nasa istraZivanja pruzaju prvi
dokaz o postojanju dviju novih, prethodno neidentificiranih, a homolognih sekvenci humanom
SRD5A1 genu ili pseudogenu.

Nasi rezultati upuéuju da bi te sekvence mogle biti lokalizirane, pored hromozoma 5, na
hromozomu 6 i 8. One su visoko homologne (> 99%) sa promotorskom regijom, egzonom 1 i
amplificiranim dijelom introna 1 SRD5A1 gena. Ne sadrze delecije ili insercije, koje su inace
karakteristicne za SRD5API pseudogen. Nasi rezultati upucuju na to da ove sekvence mogu biti
kodirajudi dijelovi, jos uvijek nepoznatog, aktivhog SRD5A1 gena i/ili pseudogena. Ovi rezultati
imaju dodatnu podrsku od strane Chena i suradnika, koji je na enzimskom nivou potvrdio
postojanje razlic¢itih SRD5A1 proteina u kulturi ljudskih stanica koZze.

Kontakt: eminovicizet@gmail.com
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MEDICINSKA GENETIKA U MODERNOJ KLINICKOJ PRAKSI GENETICKI SINDROMI: OD SUMNJE
DO POTVRDE

Bukvi¢ N.

Azienda Ospedaliero-Universitaria, Dipartimento di Diagnostica di Laboratorio - 2° Laboratorio,
Sezione di Citogenetica e Biologia Molecolare, Foggia, Italia

Kljuéne rijeci: medicinska genetika, geneticki sindromi, klinicka praksa

Genetika je nedavno, “prepotentno” usla na “scenu” klinicke prakse sa svojim otkri¢ima i
svakodnevnim novitetima svrstala se medu nauke praéene sa posebnim interesom od strane
ljekara, pacijenata i drustva u cjelini. Nau¢na dostignuca posljednjih decenija su dala poseban
doprinos u razumjevanju bioloske baze mnogih nasljednih oboljenja, narocito istrazivanja
molekularnih defekata na nivou DNK su omogucila rasvjetljavanju brojnih genetickih oboljenja
Sto je omogucilo kreiranje genetickih testova za njihovu preciznu dijagnozu ¢ak i u prenatalnom
periodu. Potencijalne perspektive su toliko interesantne da u isto vrijeme predstavljaju
inspiraciju za naucnike i nadu za pacijente. Geneticki sindromi predstavljaju specificne klinicke
entitete sa karakteristikama koji ukljucuju dismorfizme, multiple kongenitalne malformacije i u
najvec¢em broju slucajeva mentalnu retardaciju.

U specijalizovanijim visokokvalitetnim centrima, do definitivne dijagnoze dolazi se u 50%
ispitanih slucajeva. Sasvim je jasno da pristup kod pacijenta sa sumnjom na ovakvu vrstu
sindroma mora biti multidisciplinaran, a da je mjesto specijaliste medicinske genetike
centralno. Dakle, dijagnosticki pristup pacijentu sa sumnjom na geneticki determinisano
patolosko stanje je svakako kompleksan i postepen. Odabir i izvodenje adekvatnog genetickog
testa, bilo da se radi o citogenetickoj i/ili molekularnoj analizi (FISH, CGH-array, MLPA,
Sekvencioniranje itd.) ovisi o prethodnoj klinickoj valutaciji pacijenta. Naprijed pomenute
tehnike, nije moguce izvoditi “na slijepo” tj. bez specifitne dijagnosticke sumnije ili rutinski svim
pacijentima. Slijedi pokusaj da se daju odredene smjernice i prenesu iskustva o
“instrumentima” za formulaciju konkretnog odgovora na niz pitanja sa kojima se svakodnevno
susrecu ljekari u praksi nalazeéi se izmedu znanja, zahtjeva pacijenata, objektivnih moguénosti i
neprecizne, ¢esto senzacionalisticke informacije mass medija.

U zakljucku se moZe napisati da smo svjedoci rascjepa izmedu tehnickih mogucnosti i
aplikativne neizvodljivosti izmedu brzine otkriéa i prakti¢ne primjene, izmedu nade i stvarnosti.

Kontakt: nenadbukvic@virgilio.it
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POVECANI NIVO IMP-L2 PROTEINA, KOJI JE HOMOLOG TUMOR SUPRESORSKOG IGFBP7,
PRODUZUJE ZIVOT VINSKOJ MUSICI

Ali¢ N., Hoddinott M.P., Vinti G., Partridge L.
Institute of Healthy Ageing and GEE, University College London, UK.

Kljucne rijeci: Zivotni vijek, Drosophila melanogaster, inzulin/IGF, IGFBP

Signalizacija inzulinom i sliécnim hormonima ima evolucijski sacuvanu ulogu u odredivanju
duZine Zivotnog vijeka Zivotinja. Sisari posjeduju mnogobrojne proteine, IGFBP i sli¢ne, koji se
vezu za inzulin/IGF i moduliraju njihovu aktivnost. U ovom radu ispitali smo djelovanje jednog
homologa IGFBP-a na duZinu Zivotnog vijeka, koristeci vinsku musicu kao model. IMP-L2,
protein koji je musicin homolog ljudskog tumor supresorskog IGFBP7 proteina i koji je izlu¢en u
cirkulaciju, moZe da se veZe za najmanje dva inzulina musice (DILP2 i DILP5). Povecani nivo IMP-
L2 uzrokuje fenotipe u odrasloj musici konsistente sa snizenom inzulinskom signalizacijom,
usprkos kompenzativhom povecanju dilp2, dilp3 i dilp5 transkripta, a to su povecani nivo 4E-BP
transkripta, pove¢ane masnode, snizena plodnost i povec¢ana otpornost na oksidativni stres.
Pojacana ekspresija IMP-L2 u cijelom tijelu ili samo u ¢elijama koje proizvode inzulin, u
crijevima ili u masnom tkivu, produZuje Zivotni vijek. Dovoljno je poveéati nivo IMP-L2 u
odrasloj musici da bi joj se produZio Zivot, Sto znaci da efekat ne zavisi od promjena tokom
razvoja. Nasa istraZivanja pokazuju da bi IGFBP7 ili slican protein mogao igrati znacajnu ulogu u
Zivotnom vijeku sisara.

Kontakt: n.alic@ucl.ac.uk

62



OSNIVANJE PRVE TUMORSKE BANKE SVJEZIH UZORAKA U BIH
Kozari¢ A., Altuntag K.
Klinicki Centar Univerziteta u Sarajevu, OJ Klinicka patologija i citologija, Sarajevo

Klju€ne rijeci: tumor bank

Znacaj osnivanja prve tumorske banke svjeZih uzoraka na KCU Sarajevo sluZi povecanju
kvaliteta istraZzivanja i moguénosti da pacijentima omoguc¢imo bolje terapijske usluge u
buduénosti. Tumorska banka se uspostavila koriste¢i odgovarajuée protokole brzog
zamrzavanja svjezih uzoraka u te€nom azotu. Proces uzimanja, procesiranja i cuvanja uzoraka
se vrsi prema protokolima Nacional Cancer Institute, Bethesda, SAD. Elektronsko ¢uvanje se vrsi
u CHTN bazi podataka gdje se pohranjuju detaljni podaci o uzorku. Kontrola kvalitete se radi
svakih nekoliko mjeseci izolacijom RNA i kontrolnim PCR.

Kontakt: amina.kurtovic@gmail.com
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MOLEKULARNO BIOLOSKE KARAKTERISTIKE HEMAGLUTININSKE MOLEKULE BIH IZOLATA
A/Cygnus olor/BIH/1/2006 (H5N1)

Goleti¢ T., Kustura A.", Satrovi¢ E.!, Gagi¢ A.%, Residbegovi¢ E.}, Savi¢ V.2, Harder T.?, Starick E.>

Veterinarski fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

2 Hrvatski veterinarski institut, Zagreb, Hrvatska

* Friedrich-Loeffler-Institut, Federal Research Institute for Animal Health, Greifswald-Insel
Riems, Njemacka

Kljuéne rijeci: influenca A virus, visokopatogeni avijarni influenca virusi, sekvencioniranje,
hemaglutinin, filogeneza

Patogenitet avijarnih influenca virusa je poligena osobina ovisna kako o funkcionalnom
integritetu svakoga viralnog gena pojedinacno tako i o njihovoj optimalnoj konstelaciji. Ipak, po
svemu sudeéi, hemaglutinin (HA) i neuraminidaza (NA) predstavljaju najvaznije markere
virulence influenca virusa. HA je povrsinski transmembranski glikoprotein koji omogudéava
vezivanje viralnih Cestica za sijalinske stani¢ne receptore, a zatim i fuziju virusa sa plazma
membranom stanice domacina otpocinjuci na taj nacin infekciju. UspjeSnost ovoga procesa
direktno je ovisna o efikasnosti posttranslacijskog cijepanja prekurzorske HA molekule (HAO) u
dvije disulfidno vezane podjedinice HA1 i HA2, te su stoga aminokiselinska sekvenca na mjestu
cijepanja HAO molekule i distribucija stani¢nih proteaza sposobnih za njeno cijepanje
esencijalne i kriticne determinante patogeniteta od kojih ovisi kako tkivni tropizam tako i tok
infekcije. Amplifikacijom, sekvencioniranjem i potom analizom kompletnog kodirajuceg regiona
(1707 nt) HA gena izolata A/Cygnus olor/BIH/1/2006 (H5N1) utvrdene su njegove molekularno
bioloske karakteristike te filogenetska pripadnost Z genotipu 2.2 skupine visokopatogenih
avijarnih influenca virusa. Nadalje, molekularni marker D403 HA proteinske molekule svrstava
BiH izolat u podskupinu 2.2.2 odnosno EMA 2 (Europe-Middle East-Africa) skupinu. Rezultati
sekvencioniranja pohranjeni su u EMBL genskoj banci podataka pod pristupnim brojem
FM209433.

Kontakt: teufikg@gmail.com
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PROTEINSKA ANALIZA EKSPRESIJE cAMP-OVISNE PROTEINSKE KINAZE A (PKA),
POTENCIJALNOG MOLEKULARNOG BIOMARKERA ZA RANU DETEKCIJU KARCINOMA DOJKE

Ler D."?, Lojo-Kadri¢ N.}, Rami¢ J.!, Milde-Langosch K.?, Bajrovi¢ K.*, Kapur-Pojski¢ L.*

! Laboratorija za humanu genetiku, Institut za geneti¢ko inZenjerstvo i biotehnologiju,
Univerzitet u Sarajevu, BiH

? Laboratorija za bioinZinjering, Fakultet prirodnih i tehnickih nauka, Internacionalni Univerzitet
Sarajevo, BiH

* Ginekoloski istrazivacki laboratorij, Klinika i Poliklinika za Ginekologiju, Univerzitetska Klinika
Hamburg Eppendorf, Njemacka

Kljuéne rijeci: IHC, Western Blot, karcinom dojke, biomarkeri, proteinska kinaza A (PKA)

Karcinom dojke u Sirem smislu predstavlja kompleksno oboljenje, ne samo po svojoj etiologiji i
fenotipskoj ekspresiji, ve¢ i po svojim biohemijskim svojstvima. Rana detekcija, kao i dijagnoza,
su jedan od najvaznijih koraka u menadZmentu karcinoma. Kvantifikacija aktuelnih tumorskih
markera temelji se na metodi odredivanja antigena i opéenito pokazuje smanjenu specificnost i
senzitivnost. Stoga, novi tumorski biomarkeri i nove screening metode su potrebni kako bi se
poboljsala dijagnostika/prognostika bolesti. Cilj ove studije je razvoj metode za specifi¢no
prepoznavanje PKA proteina, te validacija ovog interesantnog kandidata kao molekularnog
markera za neinvazivnu, ranu detekciju ljudskih neoplazmi dojke. U toku studije, za analizu
odabranog proteina, koriSteni su parafinizirani tumorski blokovi i SDS-proteinski ekstrakti iz
seruma krvi pacijentica kojima je dijagnosticiran karcinom dojke. Proteinska karakterizacija je
obuhvatila razvoj i validaciju postupka za prepoznavanje i odredivanje prisutnosti odabranog
proteina reakcijom optimiziranog kompleksa antigena i antitijela, te zatim mjerenje opticke
gustoce svake pojedinacne dobijene proteinske pruge u svrhu relativne kvantifikacije. Rezultati
provedenih analiza pokazuju uspjeSno prepoznavanje odabranog proteina, cAMP-ovisne PKA,
te njegovu povecanu ekspresiju u tumorskim uzorcima dojke. Zakljuciti je da je poveéana
ekspresija potencijalnog biomarkera PKA u korelaciji sa karcinogenezom, kao i to da razvijeni
test svakako predstavlja jedan obecavajuéi pristup u podrucju dijagnostike i prognostike
karcinoma dojke.

Kontakt: dariamail@gmail.com
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ISPITIVANJE IVS14+1G>A POLIMORFIZMA DPYD GENA U GRUPI BOSANSKIH PACIJENATA
TRETIRANIH SA 5-FLUOROURACILOM | CAPECITABINE-om

Ceri¢ T.", Obrali¢ N.%, Kapur-Pojski¢ L.%, Maci¢ D.?, Beglija S.", Durmié-Pasi¢ A.%, Ceri¢ 8.

! Klinika za onkologiju, KCUS
? Institut za geneti¢ko inZerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rijeci: farmakogenetika, Dihidropirimidin dehidrogenaza

NeZeljene reakcije na lijekove i dalje predstavljaju vazan klinicki problem. Dihidropirimidin
dehidrogenaza (DPD) je enzim koji regulise koli¢inu 5-FU koja je na raspolaganju za anabolicke
procese i samim tim uti¢e na farmakokinetiku, toksi¢nost i efikasnost lijeka. Postoji nekoliko
studija koje opisuju nasljedni (farmakogeneticki) poremecaj u kojem osoba bez ili sa znacajno
smanjenom DPD aktivnosti moZe razviti po Zivot opasan nivo toksi¢nosti nakon izlaganja 5-FU.
Najéeséa mutacija je poznata kao DPYD * 2A ili splice-site mutacija IVS14 + 1G > A, koja dovodi
do stvaranja nefunkcionalnog proteina. Cilj rada bio je da utvrdi postojanje 1VS14 + 1G > A
mutacije medu stanovnistvom Bosne i Hercegovine. Nase istraZivanje nedvosmisleno potvrduje
postojanje jednog heterozigota za DPYD mutaciju, tj heterozigota za IVS14 + 1 G > A, DPYD*2A
mutaciju.

Kontakt: timur_ceric@yahoo.com
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CITOGENETICKA STUDIA TIPOVA | UCESTALOSTI HROMOSOMSKIH PROMJENA

Aganovié¢-Musinovi¢ .}, Mackié-Burovi¢ M.%, 1brulj S.}, Seremet Z.?, Catovi¢ A

! Centar za genetiku, Sarajevo
2 Zavod za javno zdravstvo, Sarajevo

Kljuéne rijeci: kariotipizacija, hromosomopatije, sterilitet, spontani pobacaji, hematoloski
maligniteti

U Centru za genetiku Medicinskog fakulteta u Sarajevu u zadnjih deset godina je uradeno 4220
analiza kariotipa iz limfocita periferne krvi — primjenom standardne metode i tehnikom GTG-
bend. Po potrebi su primjenjivane i druge tehnike dijagnosticiranja: R- i C-pruganje. Pacijenti su
ciljano upudivani od strane razlicitih specijalista: ginekologa, pedijatara i hematologa, a rezultati
citogenetickih analiza ¢e biti prikazani detaljno u radu prema uputnim dijagnozama.

Ginekolozi su uputili 266 bracnih parova za citogeneticku analizu hromosoma usljed steriliteta
ili veceg broja pobacaja. Od ukupnog broja analiziranih kod 25 bracnih parova pronadeno je
da jedan od partnera ima hromosomske promjene.

Po preporuci pedijatara uradena je kariotipizacija kod 1788 djece, od cega je evidentirano 319
hromosomopatija: 264 autosomopatija i 55 gonosomopatija. U prezentaciji ¢e biti prikazani
tipovi hromosomskih aberacija, sindromi i njihova ucestalost pojavljivanja.

Citogeneticke studije su vazan dijagnosticki i prognosticki parametar za evaluaciju uspjesnosti
terapije i prognozu oboljenja hematoloskih pacijenata. U nasem Centru je realizirana
kariotipizacija 532 pacijenata sa razli¢itim hematoloskim malignitetima. Prikazat ¢éemo tipove
oboljenja i procenat normalnih i aberantnih kariotipova medu ispitivanim pacijentima.

U centru su pored kariotipizacija radene i analize hromosomskih aberacija kod 1634 osobe
profesionalno izloZenih joniziraju¢em zracenju niskih doza, Sto ¢e biti posebno prikazano poster
prezentacijom.

Kontakt: zizanax@gmail.com
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IZOLACIJA | KARAKTERIZACIJA MONOKLONSKIH ANTITIJELA SPECIFICNIH NA m74 GENSKI
PRODUKT MISJEG CITOMEGALOVIRUSA

Skenderi F.™, Lenac Rovié T.%, Adler B.2, Jonji¢ S.%"

! Institut za fiziologiju i biohemiju, Medicinski fakultet Univerziteta u Sarajevu, BiH
2 Centar za Proteomiku, Medicinski fakultet Sveudilidta u Rijeci, Hrvatska
* Max von Pettenkofer-Institut, Munchen, Njemacka

Citomegalovirus (CMV) je vrsno-specifiéni B-herpesvirus. Cest je uzrok morbiditeta
imunokompromitiranih pacijenata i glavni virusni uzrocnik kongenitalnih infekcija. Rezultati
skorasnjih studija sugeriraju mogucu ulogu CMV infekcije u autoimunim bolestima. Mnogi
aspekti imunobiologije i patogeneze CMV infekcije su jos$ uvijek nedovoljno definirani. Infekcija
misjim citomegalovirusom (MCMV) je opce prihvacena kao prikladan model infekcije humanim
citomegalovirusom (HCMV). Smatra se da HCMV UL74 genski produkt, glikoprotein O (gO), ima
ulogu u ulasku virusa u stanicu, sastavljanje virusnih partikula i izlazak virusa iz stanice.
Skorasnji podaci govore da je gO samo Saperon. MCMV m74 gen predstavlja pozicioni homolog
HCMV UL74 gena. Produkt MCMV m74 gena je MCMV glikoprotein O, ¢ija uloga u infekciji jos
nije definirana. Radi proucavanja MCMV gO eksperimentalnim metodama zasnovanim na
monoklonskim antitijelima, neophodno je generirati anti-MCMV-gO antitijela. KoriStenjem
tehnologije hibridoma generirali smo miSja monoklonska antitijela specificna na strukturne
MCMV proteine. BALB/c miSevi su imunizirani virionima inaktiviranim UV zradenjem. Splenocite
imuniziranih miSeva smo fuzionirali sa SP2/0 stanicama misjeg mijeloma. Oko 800 hibridoma je
skrinirano pomocu enzimskog imunoeseja (engl. enzyme-linked immunosorbent assay - ELISA)
na mikrotitarskim plo¢ama pokrivenim lizatima MCMV inficiranih stanica. 200 hibridomskih
stani¢nih linija skrinirano je pomocu protocne citometrije (engl. fluorescence-activated cell
sorting — FACS). Ukupno 105 hibridomskih stani¢nih linija je lucilo antitijela specificna na MCMV
proteine. Da bi identificirali hibridom koji Iuci anti-g0 kreirali smo HEK293-m74HA
transfektante koje eksprimiraju HA obiljezeni MCMV m74 genski produkt. Identificirali smo
nekoliko antitijela pomodéu ELISA-e, a slijedi dalja karakterizacija koristenjem protocne
citometrije, western blota i konfokalne mikroskopije. U inicijalnim testovima neutralizacije sa
supernatantima hibridoma, anti-g0 kandidati (antitijela) nisu pokazala sposobnost
neutraliziranja MCMV infekcije in vitro, ali dalja istraZivanja sa koncentriranim antitijelom ¢e
dati preciznije in vitro rezultate, a predstoji i testiranje ovih antitijela u in vivo esejima
neutralizacije.

Generirali smo nekoliko MCMV gO specificnin monoklonskih antitijela koja ¢e biti korisno
sredstvo u proucavanju biologije MCMV gO i njegove uloge u infekciji, pomocu Siroke palete
experimentalnih metoda ovisnih o monoklonskim antitijelima.

Kontakt: jstipan@medri.hr
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ANALIZA POLIMORFIZAMA HSD11B1 GENA KOD PACIJENATA S METABOLICKIM SINDROMOM

Duji¢ T.!, Bego T.!, Mlinar B.?, Semiz S.!, Malenica M.?, Prnjavorac B.?, Ostanek B.2, Marc J.?,
Jevri¢-Causevi¢ A

! Katedra za Biokemiju i klini¢ke analize, Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

? Katedra za Klini¢ku biokemiju, Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Ljubljani, Slovenija

* Opca bolnica Tesanj, BiH

Kljuéne rije¢i: metabolicki sindrom, inzulinska rezistencija, 11beta-hidroksisteroid
dehidrogenaza tip 1, HSD11B1 gen

Enzim 11beta-hidroksisteroid dehidrogenaza tip 1 (1lbeta-HSD1) katalizira pretvorbu
neaktivnog kortizona u aktivni kortizol u ciljnim tkivima za glukokortikoide. Poveéana ekspresija
11beta-HSD1 u masnom tkivu povezana je s gojaznoscu i inzulinskom rezistencijom. U ovom
radu, istraZili smo povezanost dva polimorfizma HSD11B1, gena koji kodira sintezu 11beta-
HSD1 enzima, s metaboli¢kim sindromom (MetS) i njegovim karakteristikama.

Genomska DNK je izolirana iz periferne krvi 86 ispitanika: 43 pacijenta s MetS i 43 zdrava
ispitanika. Dva polimorfizma HSD11B1 gena, rs846910: G>A i rs45487298: insA, analizirani su
metodom taljenja visoke rezolucije. Usporedene su frekvencije genotipova izmedu kontrolne
grupe i pacijenata s MetS, te ispitan utjecaj genotipova na klinicke i biokemijske parametre
ispitanika.

Znacajne razlike u frekvenciji mutiranih alela dva polimorfizma HSD11B1 gena, izmedu
pacijenata s MetS i kontrolnih ispitanika, nisu nadene. Mutirani A alel rs846910: G>A
polimorfizma je bio grani¢no znacajno povezan s viSom koncentracijom LDL-kolesterola.
Polimorfizam rs45487298: insA je bio znacajno povezan s nizim nivoom inzulina nataste, nizim
HOMA (homeostasis model assessment) indeksom i nizim dijastolickim tlakom. Analizom
haplotipova potvrdena je povezanost rs45487298: insA s pokazateljima inzulinske rezistencije.
Nasi rezultati ukazuju na mogucu povezanost rs45487298: insA polimorfizma HSD11B1 gena s
boljom osjetljivosc¢u na inzulin.

Kontakt: tanja.dujic@gmail.com
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POLIMORFIZMI LPIN1 GENA ASOCIRANI SA METABOLICKIM SINDROMOM | DIABETESOM
TIPA 2

Bego T.", Duji¢ T.', Mlinar B.%, Semiz S.', Malenica M.%, Prnjavorac B.>, Ostanek B.?, Marc J.%,
Jevri¢-Causevi¢ A

! Katedra za Biokemiju i klini¢ke analize, Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Sarajevu, BiH

? Katedra za Klini¢ku biokemiju, Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Ljubljani, Slovenija

* Opca bolnica Tesanj, BiH

Klju€ne rijeci: metabolicki sindrom, LPIN1, diabetes tipa 2

Metabolicki sindrom je kompleksna bolest modernog vremena koju karakteriSe skupina
metabolickih poremecaja koji se manifestiraju kao inzulinska rezistencija, abdominalna
pretilost, visoka razina kolesterola i poviSen krvni pritisak. Lipin 1 je nedavno otkriven
multifunkcionalni protein, koji u€estvuje u metabolizmu lipida na razne nacine. Lipinl pokazuje
enzimatsku aktivnost kao fosfatidna fosfataza 1, (PAP1) koji je vrlo vazan u metabolizmu lipida.
Takode lipinl ima vaZnu ulogu transkripcijskog koaktivatora, pri ¢emu suraduje sa ostalim
nukleolarnim receptorima i koaktivatorima u modeliranju ekspresije gena koji ucestvuju u
metabolizmu lipida. Polimorfizmi LPIN1 gena pokazuju asociranost sa inzulinskom
rezistencijom, abdominalnom pretiloséu, hipertenzijom i metabolickim sindromom. U ovom
radu, testirana je asocijacija biohemijskih parametara (glukoze, HbAlc, vrijednosti inzulina, HDL
i LDL holesterola, triglicerida, serumskih proteina, jetrenih enzimai td.) i polimorfizama LPIN1
(rs11693809 i rs2716610) gena. U studiju je uklju¢eno 73 pacijenta kojima je diagnosticiran
metabolicki sindrom i diabetes tipa 2, dok je kontrolnu grupu sacinjavalo 40 zdravih ispitanika iz
Bosne i Hercegovine. DNK ovih pacijenata je izolirana iz pune krvi koriStenjem QIAGEN metode.
Oba polimorfizma LPIN1 gena (rs11693809 i rs2716610) su analizirani metodom PCR u
realnom vremenu (RT-PCR). Analiza je pokazala trend asocijacije polimorfizama rs11693809
LPIN1 gena sa vrijednostima ukupnog i HDL holesterola i opsegom struka. Takode, rezultati su
pokazali povezanost polimorfizama rs2716610 LPIN1 gena i koncetracije uree i kreatinina, te
tendenciju asociranosti sa indeksom tjelesne mase i vrijednostima inzulina, kod pacijenata sa
metabolickim sindromom i diabetesom tipa 2. Rezultati analize haplotipova gena LPIN1
pokazali su trend asocijacije sa vrijednostima HOMA IR, inzulinom, te koncentracijama HDL
holesterola i uree. Polimorfizmi LPIN1 gena pokazuju asocijaciju sa vrijednostima HDL, ukupnog
holesterola i vrijednostima inzulina, kao i ITM i opsegom struka Sto ukazuje na vaznu ulogu
analiziranih polimorfizama u metabolizamu glukoze i lipida.

Kontakt: tamer.bego@gmail.com
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METOD ZA DETEKCIJU | PRACENJE MARKERA MINIMALNE OSTATNE BOLESTI KOD
PACIJENATA NA TERAPLJI PAMETNIM (BIOTEHNOLOSKIM) LJEKOVIMA

Kapur-Pojski¢ L.*, Bijedi¢ V. %, Rami¢ J. ", Lojo-Kadri¢ N.*, Bajrovi¢ K. *

! Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu
?Klinika za hematologiju, KCUS

Kljuéne rijeci: CML, protonkogen, relativna genska ekspresija, MRD

CML je hroni¢na bolest uvjetovana jasno definiranim i karakteriziranim strukturnim
hromosomskim varijacijama u ljudskom genomskom komplementu. Naj¢eS¢a mutacija je tzv.
BCR-ABL ili t(9 21) koja je nadena u najvecoj proporciji u vise od 90% svih slucajeva CML koja je
detektabilna na citogenetickom i molekularno-genetickom nivou. Produkt ove mutacije je novi
— fuzijski gen (protoonkogen) ciji produkt je patogenog karaktera. Nivo ekspresije fuzijskog gena
je u direktnoj korelaciji sa ozbiljnosti klinicke slike. Ovaj rad ima za cilj prezentirati originalan i
validizirani metod za pouzdanu i ekonomic¢nu detekciju i pra¢enje mininimalne ostatne bolesti
kod pacijenata. Dizajnirali smo REAL-TIME PCR geneticki test za kvalitativnu i kvantitativnu
analizu genskog produkta tipicnog za BCR-ABL translokaciju koji u slu€aju postojanja
predterapijskog nivoa genske ekspresije omogudava direktno praéenje minimalne ostatne
bolesti tokom i nakon terapije. Prezentirani metod predstavlja pouzdan i ekonomican pristup i
znanstvenu osnovu u menadZmentu hroni¢nih oboljenja Cija slika korespondira etiopatologiji
CML-a.

Kontakt: lejla.kapur@ingeb.ba
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GENETICKI POSTUPCI U MEDICINSKOJ DIJAGNOSTICI
Luki¢ 1. K.
Biosistemi grupa, Zagreb, Hrvatska

Klju€ne rijei: sekvencioniranje, PCR, DNA, dijagnostika

Ukoliko promotrimo povijest uporabe genetickih postupaka u medicinskoj dijagnostici, kao
klju¢an dogadaj mozemo oznaciti sekvencioniranje DNA s pomocu prekida lanca (F. Sanger,
1977.) koje je dalo detaljan uvid u sam ljudski genski kod. Vrlo brzo nakon toga ¢e uvodenje
lancane reakcije polimerazom (PCR) (K. B. Mullis, 1983.) omoguciti pouzdano umnoZavanje DNA
u dostatnom broju kopija za vrlo raznovrsne analiticke postupke te dovesti do procvata
molekularne dijagnostike. Krajem 90-ih (1998.) postaje trZiSno dostupan prvi sustav za
automatizirano sekvencioniranje gena, koji daje ogroman doprinos stvaranju prvog nacrta
ljudskoga genoma (2003.), dvije godine prije plana. Priblizno u isto vrijeme, sredinom 90-ih
godina, automatiziran je i postupak PCR koji nije samo ubrzao i pojednostavio analizu, nego je
omogucio i kvantifikaciju. Na tim su temeljima izgradeni danasnji molekularno-bioloski
dijagnosticki sustavi Cije aplikacije zalaze u praktiéno sva medicinska polja. Primjera radi,
fragmentna analiza i njoj srodni postupci rabe se, medu inim, za otkrivanje gubitka
heterozigotnosti u zlocudnim novotvorinama (prognosticki znacaj), za analizu preslagivanja
gena za receptor limfocita T (dijagnostika), te za neinvazivhu (!) prenatalnu dijagnostiku
kromosomskih aberacija. Jedan novi postupak, tzv. MLPA (multiplex ligation-dependent probe
amplification), dopusta utvrdivanje promjene broja kopija ciljnog slijeda, ¢ime molekularni
postupci uspjeSno zamjenju tradicionalne citogeneticke analize. Sekvencioniranjem DNA se pak
mozZe ostvariti brza identifikacija mikroorganizama (te, recimo, utvrditi postojanje gena za
antibiotsku rezistenciju i njegovo Sirenje ) ili, na temelju postojanja odredenih mutacija,
predvidjeti odgovor na kemoterapiju (npr. signalni put K-ras). U meduvremenu je daljnji
metodoloski napredak doveo do razvoja novih tehnika, kao Sto je ,ion torrent”
sekvencioniranje, te radanja potpuno nove discipline, tvz. teranostike (spoj personalizirane
genske dijagnostike i terapije). Primjera radi, s pomocu sekvencioniranja temeljenog na ligaciji
smo vec¢ danas u mogucnosti procitati genom jednog covjeka za 10 dana, po cijeni ispod
USS$1000, ¢ime ¢emo ubrzo modéi planirati lijeenja koja u cijelosti odgovaraju zahtjevima
pojedinih bolesnika.

Kontakt: ivan.lukic@biosistemi.hr
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UCESTALOST HROMOSOMOPATIJA U POPULACII NOVOROBENCADI TUZLANSKOG KANTONA
U PERIODU OD 2008. DO 2009. GODINE

Terzi¢ R.%, Siranovi¢ S.", Hercegovac A.", Beganovi¢ A.%, Kari¢ A.}, Hasanhodzi¢ M.?, Fatusi¢ Z.2

! Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Tuzli
? Klinika za djetije bolesti, UKC Tuzla
* Klinika za ginekologiju i aku$erstvo, UKC Tuzla

Klju¢ne rijeci: hromosomopatije, incidenca, prevalenca, populacija novorodencadi

Cilj ovog rada je bio utvrditi incidencu i prevalencu hromosomopatija prisutnih u populaciji
novorodencadi Tuzlanskog kantona (TK), te dobijene podatke komparirati sa raspoloZivim
podacima sa lokaliteta u BiH i odgovarajuéim podacima iz svjetske literature. IstraZzivanje je
sprovedeno u populaciji novorodencadi TK u periodu od 01.01.2008. do 31.12.2009.godine.
Analizom medicinske dokumentacije za 9119 novorodencadi u posmatranom periodu
ustanovljene su sljede¢e hromosomopatije: 11 novorodencadi sa Downovim sindromom, te
jedno novorodence sa Edwardsovim sindromom. Incidenca i prevalenca Downovog sindroma u
TK odgovaraju prosjecnoj incidenci i prevalenci u Europi i svijetu. Starosna dob majki djece sa
Downovim sindomom pomjerena je prema mladoj Zivotnoj dobi i iznosi prosjecno 27,5 godina.
Incidenca Edwardsovog sindroma u TK je znatno niZa od prosjetne incidence u svjetskoj
populaciji.

Kontakt: rifet.terzic@untz.ba
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KONGENITALNE KARDIOMIOPATUE

Bukvi¢ N.

Azienda Ospedaliero-Universitaria, Dipartimento di Diagnostica di Laboratorio - 2° Laboratorio,
Sezione di Citogenetica e Biologia Molecolare, Foggia, Italia

Kljuéne rijeci: kongenitalne kardiomiopatije, mikrodelecijski sindromi, geneticko savjetovaliste

Kardiomiopatije predstavljaju grupu ekstremno heterogenih malformacija sa frekvencom
pojavljivanja kod novorodencadi od 1%, od cega 90% predstavljaju izolovane malformacije i
multifatktorijalna oboljenja, dok u svega 3% slucajeva se radi o oboljenjima iz grupe tzv.
monogenetskih oboljenja (Mendelskih bolesti).

Jedan sasvim mali procenat je posljedica patoloskih stanja u toku trudnoce kao $to su infekcije
(rubeola) i/ili oboljenja kao diabetes itd. Vrlo ¢esto kongenitalne kardiopatije su prisutne u
sluéaju novorodencadi sa nekom od aneuploidija (trizomije: 21, 18, 13, razne parcijalne
monozomije i trizomije, Turnerov Sindrom itd.).

Od posebnog interesovanja su konotrunkalne anomalije, Cesto izolovane, ali u nekim
slu¢ajevima se radi i o dobro definisanim sindromima kada postoje i drugi znakovi/simptomi
(facijes, neonatalna hipokalcemija, labiopalatoschisa, “nazalni” glas itd.), sasvim je opravdano
hipotizirati u takvim slu¢ajevima mikrodelecijski sindrom (22q). Koji je najbolji klinicko
dijagnosticki pristup u slucajevima kada se radi o pacijentima sa kongenitalnim
kardiomiopatijama i sumnjom na geneticki determinisano patolosko stanje, koji je geneticki test
najbolje izabrati i izvesti, kako i kada raditi geneticko savjetovanje te kako upotrijebiti
“negeneticke” pretrage da bi se doslo do dijagnoze jedne geneticke bolesti?

Kontakt: nenadbukvic@virgilio.it

74



MOLEKULARNI MONITORING CML PACJENATA PRIMJENOM KVANTITATIVNE RT-PCR
METODE

Kozari¢ A., Muji¢ J., Ucpunar H.
Klinicki Centar Univerziteta u Sarajevu, OJ Klinicka patologija i citologija, Sarajevo

Klju€ne rijeci: RQ-PCR, CML, BCR-ABL

CML, hroni¢na mijeloi¢na leukemija, je karcinom bijelih krvnih zrnaca i predstavlja oko 15-20%
svih slucajeva leukemija kod odraslih. Karakterizira ga reciprocna translokacija izmedu
hromozoma 9 i 22 koja proizvodi BCR-ABL fuzioni transkript Ciji protein je konstitutivno aktivna
tirozin kinasa koja vodi ka nekontrolisanoj proliferaciji svih mijeloidnih ¢éelija. Od 2001, CML je
postalo oboljenje koje se moZe kontrolisati sa terapijama inhibitora tirozin kinaze. Imatinib
(Glivec) je trenutno standardna terapija za CML. Monitoring molekularnog odgovora je
fundamentalan za ranu detekciju rezistencije na lijek kao i za dozu lijeka. Cilj ovog projeka jeste
iniciranje molekularnog monitoringa pacijenata u BiH tako Sto ée se standardizirati proces od
RNK izolacije iz periferne krvi, prevodenja u cDNK i real time PCR. Standardizacija se vrsi u
saradnji sa laboratorijima u Njemackoj i Hrvatskoj, gdje ¢e se rezultati standardizirati prema IRIS
studiji i odrediti baseline tako $to ¢e se za rezultate iz nasSe laboratorije odrediti konverzioni
faktor. Tim putem ¢e rezultati biti harmonizirani sa evropskim LeukemiaNet programom, tako
da ¢e se uspjesSnost terapije CML pacijenta u BiH moci pratiti u usporedbi sa pacijentima iz
Evrope i svijeta.

Kontakt: amina.kurtovic@gmail.com
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KOMPARACIA DVUE KVANTITATIVNE SYBR GREEN REAL-TIME PCR METODE U DETEKCUI
PATOGENA ENDODONTSKO-PARODONTNE INFEKCUE

Lacevi¢ A.', Red?i¢ A.%, Dedi¢ A.}, Bajrovi¢ K.> , Kapur-Pojski¢ L., Pojski¢ N.?, Rami¢ J.2, Lojo-
Kadri¢ N.?

! Stomatologki fakultet, Univerzitet u Sarajevu

> Medicinski fakultet, Univerzitet u Sarajevu

? Institut za genetic¢ko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljucne rijeci: apsolutna, relativna QRT/PCR, endodontsko — parodontna infekcija

Tradicionalni kvalitativni PCR za koji je bila potrebna detekcija amplifikacije tek na kraju
upotrebom gel elektroforeze, razvio se u automatiziranu, brzu, kvantitativnu tehnologiju. Real-
time kvantitativni PCR je precizna tehnologija za amplifikaciju i detekciju nukleinskih kiselina.
Takode se species-specificne QRT/PCR amplifikacije ciljanih patogena rade molekularnim
metodama. SYBR Green metoda analize je jednostavnija u manipulaciji u poredenju sa TagMan
metodom i zbog toga je primjenjena u ispitivanju endodontsko-parodontnih klini¢kih uzoraka.
Cilj ove studije je bilo uporedivanje apsolutne i relativne SYBR Green QRT/PCR metode
ispitivanjem prisustva species-specifi¢nih bakterijskih rodova u primarnoj endodontskoj infekciji
i parodontnoj leziji na istom zubu.

Petnaest mikrobioloSkih uzoraka je sakupljeno kod pacijenata sa endodontsko-parodontnom
infekcijom koji su tretirani na Klinici za Dentalnu patologiju i endodonciju StomatoloSkog
fakulteta Univerziteta u Sarajevu. Uzorci su sakupljeni u asepticnim uslovima. DNK je
ekstrahirana iz uzoraka upotrebom QIAmp DNA mini kita po zadatom protokolu proizvodaca.
Prisustvo ekstrahirane DNK je potvrdeno spektrofotometrijskom analizom (UV mini 1240 UV-
VIS Shimadzu Japan).

Pearsonov korelacijski koeficijent je pokazao da ne postoji signifikantna i realna korelacija
izmedu apsolutne i relativne kvantifikacijske metode (P=0.372) u detekciji patogena u
mikrobioloskim uzorcima endodontsko-parodontne infekcije.

Apsolutna kvantifikacijska SYBR Green RT/PCR metoda je preciznija, poZeljnija i pouzdanija
metoda kada se uporedi sa relativnom kvantifikacijskom metodom.

Kontakt: amelalacevic@yahoo.com

76



MOLEKULARNO-GENETICKA KARAKTERIZACIJA EKSPRESIJE cAMP-OVISNE PROTEINSKE
KINAZE A (PKA), POTENCIJALNOG MOLEKULARNOG BIOMARKERA ZA RANU DETEKCIJU
KARCINOMA DOJKE

Ler D.", Rami¢ 1.}, Lojo-Kadri¢ N.%, Bajrovi¢ K.}, Kapur-Pojski¢ L."

! Laboratorija za humanu genetiku, Institut za geneticko inzenjerstvo i biotehnologiju,
Univerzitet u Sarajevu

? Laboratorija za bioinZinjering, Fakultet prirodnih i tehnickih nauka, Internacionalni Univerzitet
Sarajevo

Kljuéne rijeci: real time PCR, karcinom dojke, biomarkeri, proteinska kinaza A (PKA)

Karcinom dojke je jedan od najceséih tipova karcinoma u svijetu i kao takav nastavlja biti
ozbiljan problem javnog zdravstva. Pri menadZmentu karcinoma najvazniji su rana detekcija i
dijagnoza. Nedostatak senzitiviteta i specifiteta aktuelnih biomarkera, kao $to su npr. CEA, AFP,
PSA, CA15-3, i dr., sprijeCava njihovu upotrebu u skriningu prosjecne rizicne populacije. U tu
svrhu, novi tumorski markeri su neophodni kako bi se poboljsala i unaprijedila dijagnostika i
prognostika bolesti, te omogucila ciljana terapija. Cilj ove studije je optimizacija, identifikacija i
validacija potencijalnog molekularnog markera PKA u ljudskom tumorskom uzorku dojke. Za
potrebe analize ekspresije PKA koristeni su biopticki uzorci tkiva karcinoma dojke. Za validaciju
postupka koriStena je periferna krv uzeta venipunkcijom. Molekularno-genetic¢ka karakterizacija
je ukljucila razvoj i validaciju postupka za odredivanje ekspresije cAMP-ovisne PKA na nivou
iRNK, zatim analizu ekspresije odabranog transkripta i relativnu kvantifikaciju ekspresije gena
cAMP-ovisne PKA u poredenju sa referentnim genom (B-aktin). Rezultati optimiziranih testova
pokazuju da je cAMP-ovisna PKA poveéano eksprimirana u tumorskim uzorcima karcinoma
dojke (p < 0,05). Zakljucak je da je povecana ekspresija cAMP-ovisne PKA medusobno povezana
sa karcinogenezom S$to upucuje na korist ovog biomarkera za potrebe metoda skrininga
karcinoma dojke.

Kontakt: dariamail@gmail.com
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UCESTALOST HROMOSOMSKIH ABERACIJA | MIKRONUKLEUSA U LIMFOCITIMA KONJA
NAKON IN VITRO OZRACIVANJA NISKIM DOZAMA IONIZIRAJUCEG ZRACENJA

Rukavina D.", Hasanbasi¢ D.}, Sofradzija A.%, Haveri¢ A.?, Haveri¢ S.2, Ajanovi¢ A.!

! Veterinarski fakultet, Univerzitet u Sarajevu
? Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu
? Institut za geneti¢ko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rijeci: hromosomske aberacije, mikronukleusi, ionizirajuce zracenje, limfociti konja

Poznato je da ionizirajuce zracenje uzrokuje hromosomsku nestabilnost koja se manifestira kao
povecana frekvenca hromosomskih aberacija i mikronukleusa, a koje se javljaju kao pouzdan
kriterij u bioloskoj dozimetriji. Mnogi eksperimenti radeni na biljkama i Zivotinjama su pokazali
da se sa porastom doze zracenja povecava i broj mutacija, te da su i najmanje doze zracenja u
stanju izazvati mutacije.

U ovom radu je analiziran utjecaj niskih doza ioniziraju¢eg zra¢enja na pojavu hromosomskih
aberacija i mikronukleusa u limfocitima periferne krvi 12 konja nakon in vitro ozracivanja X
zrakama dozama od 0,1 Gy i 0,2 Gy. Kao biomarker genetic¢kih oStecenja koristene su metode
kultivacije limfocita periferne krvi i mikronukleus test. UocCene aberacije su registrirane i
klasificirane u skladu sa Medunarodnim sistemom citogeneticke nomenklature (ISCN), a
identifikacija mikronukleusa je vrSena na osnovu karakteristika koje su dali Fenech i sur.
Rezultati analize hromosomskih aberacija su pokazali da je procenat hromosomskih aberacija
viSi u kulturama krvi zratene dozama od 0,1 Gy i 0,2 Gy u odnosu na kontrolne uzorke.
Mikroskopskom analizom oSteéenja hromosomskog materijala u in vitro mikronukleus testu
uoceno je da ispitivane doze zracenja induciraju pojavu mikronukleusa, dok u neozracenim
limfocitima periferne krvi nije evidentirano prisustvo binuklearnih stanica sa mikronukleusima.

Kontakt: dunjarb@gmail.com
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UDIO HROMOSOMOPATIJA U ETIOLOGUI MENTALNE RETARDACIE KOD DJECE

Koljenovi¢-Metovi¢ A., Musanovi¢ J., lbrulj S.

Katedra za biologiju sa humanom genetikom, Medicinski fakultet, Univerzitet u Sarajevu

Klju¢ne rijeci: citogenetska analiza, dijagnostika, hromosomopatije, sindrom

Djeca s posebnim potrebama radaju se posvuda. Svake sekunde u svijetu se rada dijete sa
malformacijama. lako ta djeca mogu imati istu dijagnozu, svako dijete je sasvim razli¢ito od
drugih, ¢ak i unutar iste dijagnosticke skupine.

Glavni cilj ovog istraZivanja bio je da se na osnovu raspolozZive evidencije o djeci u institucijama,
dobiju detaljne informacije o prirodi i sloZenosti malformacija ove djece, te naglasi znacaj i
legitimnost citogenetickih analiza ove populacije, posebno ako je tacan uzrok mentalne
retardacije nepoznat. Studija je obuhvatila djecu s posebnim potrebama Centra "Vladimir
Nazor" Sarajevo i Srednje Skole za stru¢no obrazovanje i radno osposobljavanje u Sarajevu.
Podaci o ispitanicima i njihovim dijagnozama dobiveni su iz uvida u osnovne i dodatne
dokumentacije ovih institucija.

Od 100 ispitanika uklju¢enih u ovu studiju, kod 19 od njih su registrovane sljedece
hromosomopatije: Down sindrom u 14 slucajeva, Prader-Willi sindrom u 2 slucaja, Cornelia de
Lange sindrom u jednom sluéaju, pericentri¢éna inverzija hromosoma 9 u jednom slucaju,
hromosomopatija hromosoma 20 (tip aberacija nije naveden) u jednom slucaju.

Incidenca hromosomopatija u naSem uzorku bila je manja u odnosu na mnogobrojna ovakva
istrazivanja u svijetu. Razloge tome treba traziti u slaboj informiranosti roditelja ove djece o
znacaju citogenetickih analiza u dijagnostici sindroma koji su posljedice hromosomskih
abnormalnosti.

Kontakt: azra.metovic@mf.unsa.ba
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GENOTIPIZACIJA POLIMORFIZAMA GENA ZA INTERLEUKIN 8 FREKVENCUE ALELA U
POPULACUITK

Hercegovac A.", Terzi¢ R.}, Petrovi¢ D.?

' PMF, Odsjek biologija, Univerzitet u Tuzli, BiH
> Medicinski fakultet, Univerzitet u Ljubljani, Slovenija

Klju€ne rijeci: polimorfizam, interleukin 8, populacija TK

Faktore koji mogu uticati na povezanost alela sa boleséu, kao sto su etnicki ili uticaj spola, nije
moguce utvrditi bez alelskih frekvencija u populacijama. Genski polimorfizmi interleukina mogu
da uti¢u na gensku transkripciju Sto dovodi do individualne varijacije u nivoima interleukina.
Neki od tih polimorfizama povezani su sa rizikom razvijanja autoimunih bolesti ili ishodom
lijeCenja. Medu svim opisanim polimorfizmima IL 8 gena utvrdeno je da polimorfizam u
promotorskom dijelu gena 251 A/T ima najsnazniji uticaj na sintezu proteina. Distribucija ovog
polimorfizma pokazuje izvanrednu heterogenost medu svjetskim populacijama. U nasem
istrazivanju analizirali smo polimorfizme 251 A/T i 1633 T/C gena za interleukin 8 (IL 8).
Genotipizacija 251 A/T polimorfizma je izvrSena kod ukupno 502 osobe (239 Zena i 263
muskarca) dok je ispitivani uzorak za polimorfizam 1633 T/C obuhvatio 467 (227 Zena i 240
muskaraca) osoba iz populacije TK. Genotipizacija je izvrSena metodom PCR — RFLP uz upotrebu
restrikcijskih enzima Nla /Il i Ase I. Razlika izmedu spolova je determinisana metodom hi —
kvadrat testa. Nije utvrdena statistic¢ki znacajna razlika izmedu spolova (p = 0,299 i p = 0,346 ).
Pri analizi polimorfizma 1633T/C utvrdena je frekvencija alela T 0,43 i frekvencija alela C 0,57.
Analizom 251 A/T polimorfizma utvrdene su frekvencije alela A 0, 47 i alela T 0,53 u populaciji
TK. Dalja istraZivanja koja bi se odnosila na povezanost pojedinih genotipova i odredenog
imunoloskog fenomena bila bi znacajna za objasnjenje osnovnih bioloSkih procesa i za
ukazivanje nacina predvidanja, preveniranja ili popravljanja Stetnih situacija kod imunoloskih
bolesti.

Kontakt: amela.hercegovac@untz.ba
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HROMOSOMSKE ABERACIJE KOD OSOBA PROFESIONALNO IZLOZENIH JONIZIRAJUCEM
ZRACENJU

Macki¢-Burovi¢ M., Aganovi¢-Musinovié 1., Ibrulj S.

Centar za genetiku, Medicinski fakultet, Univerzitet u Sarajevu

Klju¢ne rije¢i: hromosomske aberacije, jonizirajuée zracenje

U periodu od 10 godina u Centru za genetiku realizirane su analize hromosomskih aberacija kod
1634 osobe profesionalno izloZzene jonizirajuéem zracenju niskih doza. Svakom ispitaniku
venepunkcijom je vadena krv i kultivirani limfociti u sastavu pune krvi u trajanju od 48 sati na
kompletnom PB-MAX Karyotyping Mediumu. Preparati su bojeni standardnom-Giemza
metodom, a za svakog ispitanika analizirano je po 200 metafaza.

Rezultati: kod 186 isipitanika od ukupno 1634, uocene su hromosomske promjene.
Citogeneticki status kod tih ispitanika je odstupao od standardno dozvoljenih vrijednosti, a nivo
strukturnih  hromosomskih aberacija je iznosio od 2,5% - 7,5%. Medu aberacijama
najzastupljeniji su: acentricni hromosomski fragmenti — ukupno 169, zatim 66 hromatidna
loma, 46 minuta fragmenta, 44 bicentriéna hromosoma, 9 kvadriradijalne translokacione figure
i 2 centri¢na prstena. Kod svih ispitanika sa povisenim procentom hromosomskih aberacija
radene su kontrolne citogeneti¢ke analize u intervalima od 3 mjeseca (u tom periodu ispitanici
su bili van zone zracenja) i utvrdeno je progresivno smanjenje hromosomskih aberacija: kod
vedine ispitanika u granicama normalnih vrijednosti, a kod nekih jos uvijek iznad njih.

Na ucestalost pojave hromosomskih aberacija kod osoba profesionalno izloZenih joniziraju¢éem
zraenju niskih doza pored radnog okoliSa mogu uticati dodatni faktori okruzenja i Zivotni stil
kao Sto je: pusSenje, dob ispitanika, prisustvo moguce genotipske varijabilnosti medu
ispitanicima. Prisustvo hromosomskih aberacija ¢ak i nakon udaljavanja iz zona zradenja
sugerira da je vrijeme neophodno za oporavak ostecene DNK varijabilno i indicira na razlike
medu ispitanicima u radiosenzitivnosti, kao i na individualne razlike u odgovoru kod stani¢nog
oporavka.

Kontakt: mirelamd@yahoo.com
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ISPITIVANJE GENOTOKSICNIH EFEKATA ALPRAZOLAMA METODOM ALLIUM TESTA
UPOTREBOM MITOTICKOG INDEKSA

Ramié N.', Musanovi¢J.?, Nefi¢ H.2

! Higijensko-epidemioloska sluzba, Dom zdravlja Vitez
? Katedra za biologiju sa humanom genetikom, Medicinski fakultet u Sarajevu
® Katedra za genetiku, Prirodno-matematicki fakultet u Sarajevu

Kljuéne rijeci: genotoksi¢nost, Allium test, Alprazolam, mitoticki indeks

Promjene koje uzrokuju genotoksicni faktori na nivou genetickog materijala nazivaju se
genotoksicni efekti. Cilj je bio ispitati genotoksi¢nost lijeka Alprazolam originalnom metodom
Allium testa. U istraZivanju je koristen sjemenski luk (Allium cepa L. 2n=16) proizveden bez
upotrebe hemijskih sredstava, Alprazolam tablete 0,25 i 0,5 mg za koncentracije(K) 1, 10, 50 i
100 pg/ml, te Kolhicin koji zaustavlja mitozu u prometafazi. Statisticka znacajnost (SZ) utvrdena
je hi-kvadrat testom. Uticaj Alprazolama na mitoti¢ku aktivnost pracena je mitotickim indeksom
(MI) za kontrolni i svaki eksperimentalni tretman. MI kontrolnih kultura iznosio je 8,1%.
K=1pg/ml smanjuje Ml u 4-satnom i 8-satnom tretmanu, u 12-satnom i 24-satnom MI se
povecava. Statisticki znacajna razlika (SZR) je zabiljeZena u 8-satnom tretmanu gdje Ml iznosi
5,7% (p<0,01). Ml pri K=10 pg/ml se povecavao u svim tretmanima. Najveéi je (9,3%) u
8-satnom tretmanu, u 12-satnom i 24-satnom se smanjio na 9,1%, odnosno na 8,5%. Nije bilo
SZR u odnosu na kontrolu. K=50 pg/ml u svim tretmanima, osim u 24-satnom, smanjivala je MI.
SZR zabiljezene su kod 4-satnog (p<0,01) i kod 8-satnog (p<0,02) tretmana. K=100 pg/ml
djelovala je suprotno od K=50 pg/ml. M| se smanjivao produZavanjem tretmana. U 4-satnom
tretmanu Ml je iznosio 6,8% Sto je nize u odnosu na kontrolu, ali nema SZ. Kod ostalih tretmana
postojala je SZR u odnosu na kontrolu. U 8-satnom tretmanu MI je iznosio 5,2% (p<0,01), u
12-satnom Ml je 5,0% (p<0,001), a u 24-satnom Ml je 4,5% (p<0,001) Sto je i bio najnizi Ml u
istraZivanju. Kod koncentracija 1, 10 i 50 pug/ml broj profaza i telofaza raste sa produzavanjem
tretmana, a metafaza i anafaza opada dok kod 100 pg/ml broj faza uglavhom opada
produzavanjem tretmana, Sto prati i opadanje MI. Za sigurnije ocjenjivanje stepena eventualne
genotoksicnosti Alprazolama na humane celije potrebno je uraditi sloZenija istraZivanja u
kulturama animalnih i humanih celija.

Kontakt: nerman76r@yahoo.com
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FREKVENCIJA HPV GENOTIPOVA | NJIHOVA KORELACIJA SA OPCIM BIOLOSKIM
PARAMETRIMA-PRELIMINARNI REZULTATI

Radi¢ K.', Rami¢ ).}, Ler D.*?, Bajrovi¢ K.", Kapur-Pojski¢ L."

! Institut za genetic¢ko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu
? Laboratorija za bioinZinjering, Fakultet prirodnih i tehnickih nauka, Internacionalni Univerzitet
Sarajevo

Kljuéne rije¢i: HPV infekcija, cervikalni karcinom, HPV PCR test, frekvencija HPV genotipova,
op¢i bioloski parametri

Cervikalni karcinom (rak grli¢ca materice) je drugi najéesci tip karcinoma koji pogada Zene Sirom
svijeta. Prema studiji koju je provela Internacionalna agencija za istraZivanje kancera (IARC),
99,7% svih cervikalnih karcinoma izazvano je perzistentnom infekcijom visokoriziénim tipovima
HPV virusa.

Jedan od ciljeva istrazZivanja je utvrdivanje frekvencije HPV genotipova u geografski ograni¢enoj
populaciji ispitanica. Kao izvor genetickog materijala koristeni su vaginalni brisevi. Za HPV
genotipizaciju koriSten je originalno optimizirani metod zasnovan na kontroliranoj PCR
multipleks amplifikaciji najées¢ih HPV genotipova (11, 16, 18, 31, 33 i 35). Amplikoni su
analizirani na DNK biocipu (Agilent DNA 1000) na automatiziranom elektroforetskom detektoru
visoke rezolucije (2100 Electrophoresis Bioanalyzer system, Agilent, USA). Dobijeni haplotipovi
su korelirani sa osnovnim bioloskim i demografskim podacima koji su prikupljeni putem
upitnika koje su popunjavale ispitanice. Za analizu genetickih podataka i izracun izvedenih
pokazatelja koriSten je MedCalc v2.

Rezultati ovog istrazivanja mogu pruZiti znanstveni osnov za eventualno iniciranje i provodenje
Sireg istraZzivanja na veéem i relevantnijem uzorku Zenske populacije, kako bi se razvile
odgovarajuce strategije i programi skrininga i preveniranja HPV infekcija i cervikalnih
karcinoma. Preliminarni rezultati istraZivanja se odnose na testiranje prisustva/ucestalost HPV-a
na uzorcima prve kohorte ispitanica, te na frekvenciju pojedinih HPV genotipova i korelaciju
ucestalosti HPV infekcija i odredenih demografskih, odnosno socio-ekonomskih parametara koji
su obuhvaceni upitnikom.

Kontakt: ksenija.radic@ingeb.ba
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OPTIMIZACIJA POUZDANOG | BRZOG GENETICKOG TESTA ZA HUNTINGTONOVU BOLEST (HD)
PRIMJENOM ELEKTROFORETSKOG ANALIZATORA VISOKE REZOLUCIJE

Ramié J., Kapur-Pojskic L., Radi¢ K., Bajrovi¢ K.
Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Klju€ne rijeci: PCR test, Huntingtonova bolest, DNK analizator visoke rezolucije

Sve do pojave PCR based genetickih testova (1990-tih godina) geneticka dijagnostika
Huntingtonove bolesti i uopste oboljenja uzrokovanih nestabilnim ponavljaju¢im sekvencama
bazirala se uglavnom na klasi¢nim Southern blotingu ili hibridizacijskim PCR-om. U ovom radu
optimizirana je i primjenjena PCR metoda koja je brZza u odnosu na klasicne metode.
Koristenjem specificnih prajmerskih sekvenci, amplificiran je genski region koji sadrzi CAG
ponavljajuéu sekvencu i dijelove susjedne sekvence (flanking regions) huntigtina. Amplikoni su
vizualizirani na agaroznom gelu i DNK bioanalizatoru. Protokol koji ukljuuje detekciju na
elektroforetskom analizatoru visoke rezolucije omogucava jednostavnu i pouzdanu detekciju i
distinkciju normalnog od patoloskog broja CAG ponavljanja i pogodna je za screening testove
suspektnih nosioca patoloskih mutacija kao i za dijagnosticke analize.

Kontakt: jasmin.ramic@ingeb.ba
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Mr. Ana Bili¢
Medunarodna komisija za nestale osobe

Rijad Konjhodzi¢, inz.
Klinicki centar Univerziteta u Sarajevu
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DIVERZITET NUKLEARNIH MIKROSATELITNIH DNK MARKERA U REFERENTNOM UZORKU
STANOVNISTVA SJEVEROISTOCNE BOSNE

HadZiavdi¢ V., Eminovi¢ I.%, Marjanovi¢ D.?, Pojski¢ N.3, HadZiselimovi¢ R.>?, Bajrovi¢ K.?

! Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Tuzli
2 Prirodno-matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu
? Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rijeci: STR markeri, mikrovarijante, mutacija, diverzitet

Diverzitet nuklearnih mikrosatelitnih DNK markera analiziran je u referentnom uzorku
stanovniStva sjeveroisto¢ne Bosne. Procesirano je 437 uzoraka uzetih od nesrodnih individua i
prikazana su tri primjera dokazivanja paterniteta. UspjeSnost detekcija profila u istraZivanju
ukazuje na validan izbor metode ekstrakcije, amplifikacije i genotipizacije STR lokusa sa
komercijalnim PowerPlex™ 16 (PP 16 Promega) na ABI Prism 3100 Genetic Analyser. Geneti¢ka
analiza alelnih varijanti na 15 STR lokusa PowerPlex™ 16 kita detektovala je 17 uzoraka
determiniranih kao rijetke alelne varijante ili mikrovarijante. Uzorci su svrstani u 15 razlicitih
alelnih varijanti na 7 razlicitih lokusa i to: u lokusu D75820 (alelna varijanta 7.3 i 11.3), D16S539
(alelna varijanta 15.2), D3S1358 (alelna varijanta 11), D18S51 (alelna varijanta 7), PENTA D
(alelne varijante 11.2, 12.1, 14.1, 18, 19, 16.2), PENTA E (16.4.i17.4) i u lokusu vWA (alelne
varijante 12.2 i 15.2). Penta D lokus imao je najvedi broj jedinstvenih alelnih varijanti ¢ak 6.
Nominalna frekvencija za mikrovarijante iznosila je 0,0588%.

Geneticka analiza mutacija u slucajevima paterniteta determinirala je tri primjera
jednostepenih mutacija u lokusima FGA (26—>27), Penta D (12->13) i D3S1358 (17->18).
Geneti¢ka analiza observiranih STR lokusa detektovala je i tri alelne varijante genotipske
kombinacije 7/10/11.3 u lokusu D7S820 Tipa Il, koja sugerise da se radi o hromosomskoj
duplikaciji.

Rezultati analize specifi¢nih forenzickih parametara u ukupnom uzorku pokazuju da su najvece
vrijednostri PE (0,757) i PD (0,978) zabiljezene u lokusu Penta E i moZe se smatrati da je
najinformativniji marker PENTA E za populacijsko geneticke analize i forenzic¢ka testiranja u
populaciji sjeveroisto¢ne Bosne.

Kontakt: vesna.hadziavdic@untz.ba
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DOKAZNA VRUEDNOST DNK PROFILIRANJA

Milosavljevi¢ M.", Milosavljevié¢ D.?, Milosavljevi¢ S.?

! Federalna uprava policije, FMUP, Sarajevo
2 Op¢inski sud u Sarajevu, Sarajevo
* Pravni fakultet UNSA, Sarajevo

Kljuéne rijeci: bioloski trag, DNK analiza, identifikacija, dokazna vrijednost

Primjena DNK analiza otvorila je jedno novo poglavlje u identifikacijama lica i tragova bioloskog
porijekla. Na ovaj nacin suprotstavljanje zlo¢inu dobilo je jednu novu, potpuno sigurnu
dimenziju. Njenom primjenom i analizom odgovarajuc¢ih lokusa u tumacenju dokazne
vrijednosti DNK analiza moguce je zakljuciti da dobijeni rezultat iskljucuje, izvan granica
razumne sumnje, mogucnost da ispitivani trag poti¢e od neke druge osobe, a ne od one diji
uzorak se analizira. U procesu analiza i tumacenja dokazne vrijednosti potrebno je voditi racuna
i o nacinu formiranja navedenog dokaza, relevantnosti odredenog traga sa konkretnim
dogadajem, mogucnosti podmetanja tragova, nemoguénosti da se odredi starost ispitivanog
traga itd.

Kontakt: mmladen@hs-hkb.ba
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RAD | ULOGA ICMP-A U PROCESU IDENTIFIKACIJE NESTALIH OSOBA
Bili¢ A.

ICMP, Sarajevo, BiH

Medunarodna komisija za nestale osobe (ICMP) je osnovana na inicijativu ameri¢kog
predsjednika Bila Clintona 1996. godine, nakon samita zemalja grupe G-7 odrZanog u
francuskom gradu Lyonu.

ICMP Cije je sjediSte u Sarajevu, aktivno sudjeluje u procesu pruzanja pomoci vladama i drugim
institucijama u raznim dijelovima svijeta prilikom rjeSavanja socijalnih i politickih pitanja u vezi
sa nestalim osobama, kao i uspostavljanju efikasnih sistema identifikacije nakon sukoba ili
prirodnih nepogoda.

ICMP-ov program identifikacije koji se prvenstveno zasniva na DNK analizi, suoCava se sa
jedinstvenim izazovima u procesu, ukljucujuéi parametre kao Sto je lokacija, stanje i broj
posmrtnih ostataka prikupljenih za analizu DNK. Kao rjeSenje za ovu sloZenu situaciju, ICMP
primjenjuje iznimno efikasan proces testiranja DNK iz koStanih uzoraka, koji se zasniva na
istovremenoj analizi veéeg broja uzoraka sto je, u svijetu, jedinstveno rjeSenje problema, kada
je u pitanju masovna identifikacija.

Najvazniji dijelovi procesa analize DNK ukljucuju prikupljanje referentnih uzoraka krvi srodnika
nestalih osoba, prijem kosStanih uzoraka od nadleZznih vjestaka sudske medicine ili ovlastenih
forenzickih antropologa koji iskopavaju posmrtne ostatke iz grobnica, zatim, laboratorija za
analizu DNK, te proces provjere postojanja podudaranja profila DNK, koji se odvija u Odsjeku za
koordinaciju identifikacija (ICD) u Tuzli.

Od novembra 2001. godine, ICMP prednjac¢i u koriStenju DNK analize kao prvog koraka u
procesu identifikacije veceg broja nestalih nakon oruzanog sukoba. ICMP je kreirao bazu
podataka u kojoj su pohranjeni podaci za 88 495 osoba koje su u krvnom srodstvu sa 29 063
nestala lica, te preko 32 000 uzoraka kostiju posmrtnih ostataka ekshumiranih iz sakrivenih
grobnica u zemljama bivse Jugoslavije. ICMP je poredenjem DNK iz krvi i DNK iz uzoraka kostiju
uspjesno identifikovao 15 802 osobe nestale tokom sukoba, Ciji su posmrtni ostaci pronadeni u
skrivenim grobnicama.

Kontakt: ana.bilic@ic-mp.org
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ICMP — ULOGA AKREDITACIJE | UPRAVUANJE KVALITETOM U FORENZICKOJ LABORATORUI
Kadri¢-Tankovi¢ D.

ICMP, Sarajevo, BiH

Rad laboratorija za obradu uzoraka u Banjaluci i analizu DNK u Sarajevu kao i Odsjek za
koordinaciju identifikacija (ICD) u Tuzli su akreditovani po medunarodnom standardu
ISO/IEC17025:2005, ILAC G19:2002 od strane njemacke nacionalne agencije za akreditaciju
DAKKS.

Sistem kontrole kvaliteta (Quality Menagment Systems - QMS) ustanovljen kako bi se formalno
pratio rad Odjela forenzickih nauka (FSD) u skladu sa unutarnjim i vanjskim standardima
kvaliteta. QMS podrazumijeva redovnu formalnu reviziju svih objekata i protokola kako bi se
obezbijedilo postovanje usvojenih metoda. QMS obezbjeduje pravilno dokumentovanje
metoda i strategija ICMP-a, te njihovu dostupnost uposlenicima. Osim toga, QMS prati
usavrSavanje uposlenika i nivo njihove stru¢nosti, a u njegovoj nadleznosti je i Cuvanje
dokumentacije u skladu sa standardom I1SO 17025 koji je dodijeljen ICMP-u, te uskladenost sa
akreditovanim standardima.

Kontakt: dijana.kadric@ic-mp.org
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ICMP — OBRADA | TESTIRANJE KOSTANIH UZORAKA U SVRHU FORENZICKE ANALIZE
Vidovi¢ S.

ICMP, Sarajevo, BiH

Proces izolacije DNK profila iz degradiranih uzoraka kostiju i zuba je vrlo specijalizovan, a
metode koje se koriste poticu od najmodernijeg oblika analize DNK iz jako starih uzoraka
(“Ancient DNA Analysis”).

Uzorci kostiju obraduju se u laboratoriju u Banja Luci i tako obradeni dostavljaju u laboratoriju
u Sarajevu, gdje se obavlja ekstrakcija DNK i STR genetsko profiliranje uzoraka posmrtnih
ostataka.

Zahvaljujuéi ovako prilagodenom pristupu analizi DNK, koja podrazumijeva rad specijalizovanih
timova u svim stadijima procesa ekstrakcije i analize, postize se izuzetno veliki broj
istovremenih analiza veceg broja uzoraka DNK.

Kontakt: stojko.vidovic@ic-mp.org
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ICMP — GENETSKA ANALIZA
Smaijlovié L.

ICMP, Sarajevo, BiH

ICMP primjenjuje analizu nuklerane DNK u svrhu dobijanja STR profila. Quantifiler® Human DNA
Quantification sistem se koristi za odredivanje kvantiteta i kvaliteta izlovane DNK nakon ¢ega se
pristupa umnoZavanju ciljanih STR lokusa polimeraznom lancanom reakcijom (PCR). Za
umnozavanja DNK koriste se sljedeé¢i komercijalno dostupni multipleks STR sistemi: PowerPlex”
16, PowerPlex” ESX 17, AmpF&STR® Identifiler® i AmpF&STR® Yfiler® na instrumentu GeneAmp®
PCR System 9700. Kapilarna elektroforeza radi se na instrumentima Applied Biosystems 3130xl
Genetic Analyzer, a analiza rezultata pomocu softvera ABI PRISM® GeneScan®, Genotyper® i
GeneMapper®. Rezultati analize STR profila u tabelarnoj formi predaju se u ICD u svrhu
pronalaska podudaranja izmedu profila DNK nestalih osoba i ¢lanova porodica.

Kontakt: lejla.smajlovic@ic-mp.org
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ICMP — STATISTICKA OBRADA REZULTATA | DNK IZVJESTAJI

Bajunovic Z.

ICMP, Sarajevo, BiH

Poredenje profila DNK nestalih osoba i profila ¢lanova njihovih porodica se obavlja u ICD', a u
svrhu identifikacije zasnovane na krvnom srodstvu. Provjera podudaranja DNK profila
izolovanih iz posmrtnih ostataka i DNK profila izolovanih iz krvnih uzoraka prikupljenih od
¢lanova porodice nestale osobe vrsi se pomocu programa koji su razvili programeri ICMP-a, a
konacni statisticki podaci o krvnom srodstvu se dobiju obradom svih podataka o srodnicima
nestalog pomocu programa DNAView-a. Izvjestaji o DNK podudaranju se izdaju u slucajevima
kada postoji podudaranje sa statistickom tacno$éu od 99.95% ili vise, uz prethodno utvrdenu
vjerovatnocu koja je pretpostavka broja nestalih iz odredene regije.

ICD sa DNK laboratorijima koordinira formalni proces pregledanja svih DNK podataka
ukljuCujudi i podatke o porodici i antemortem podatke kako bi se napravili izvjestaji o DNK
podudaranju.

Kontakt: zlatan.bajunovic@ic-mp.org
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ODABIR, ANALIZA | UPOTREBA AUTOZOMALNIH SNP-OVA U FORENZICI
Konjhodzié R.
Klini¢ki Centar, Univerzitet u Sarajevu

Klju€ne rijeci: SNP, DNA, primer

Upotreba autozomalnih SNP-ova mozZe biti suplement klasi¢noj STR tipizaciji. Prednosti SNP
analize leze u analizi manjeg fragmenta DNA, Sto moZe pomoci kod slucajeva sa visoko
degradiranim uzorcima. S druge strane, probleme mogu predstavljati specificnost reakcije,
nacin detektiranja SNP-ova, kao i sam dizajn protokola analize. Cilj prezentacije je da, kroz
diskusiju laboratorijskih rezultata, razmotri potencijal koriStenja autozomalnih SNP-ova u
forenzickoj praksi.

Kontakt: rijadk@gmail.com
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NEOPHODNOST USPOSTAVLIANJA FORENZICNE DNK BAZA PODATAKA U BOSNI |
HERCEGOVINI

Marjanovic¢ D.
Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu, BiH

Klju¢ne rijec¢i: DNK analiza, baza podataka, postojeca legislativa, kriteriji uspostavljanja

Forenzicna DNK tehnologija i DNK baze podataka su Siroko prihvaceni kao najefikasnija i
najefektivnija sredstva dostupna pravosudnim organima. U odsustvu DNK baze podataka, ova
tehnologija prestaje biti izrazito ucinkovito orude istrage i moZe biti upotrebljiva samo onda
kada je vec identificirana osumnji¢ena osoba tradicionalnim nacinom istrage. U tim uvjetima,
kada je policija ve¢ uradila svoj posao, sama DNK analiza moZze samo dodatno poduprijeti slucaj.
Medutim, sa bazom podataka, sam proces istrage postaje efektivniji i u€inkovitiji. To je posebno
tacno u slucaju kada tradicionalnim tehnikama istrage nije moguce identificirati osumnji¢enog.
Veliki je broj faktora koji uti¢u na kreiranje ucinkovite DNK baze podataka. No, najvazniji od njih
su specificna legislativa i ovlasti/ograni¢enja koja zakon namece prilikom koristenja tih baza.
Cak i ako je kvaliteta laboratorije izvrsna i vrijeme procesuiranja uzoraka veoma kratko,
neadekvatna legislativa moZze umnogome ograniciti iskoriStavanje potencijala koje DNK baze
podataka imaju. Upravo je kvalitet datog zakona ono $to ¢ini DNK efikasnim sredstvom istrage.
Mnoge drzave u svijetu iskoristile su prednosti DNK tehnologije, no svaka od njih je na razlicit
nacin pristupila procesu uvodenja i upotrebe DNK baza podataka. Pitanja poput: Ciji bi podaci
trebali biti ukljuceni u bazu, kako pohraniti uzorke, koliko dugo je dopusteno Cuvati uzorke, da li
i kada podaci trebaju biti izbrisani iz baze, samo su neka pitanja o kojima se mora voditi racuna
u kreiranju i razvoju baze podataka. NaZalost, Bosna i Hercegovina jo$ nije pokrenula ozbiljnije
aktivnosti u vezi sa kreiranjem nacionalne DNK baze podataka. Pokrenuta je zvani¢na procedura
za usvajanje zakona iz ove oblasti, no taj prijedlog uveliko pati od velikih nedostataka. Jedini
postojedi pravni akti koji se trenutno doti¢u forenzicne DNK analize jesu cetiri ¢lana zakona o
krivicnome postupku koji je usvojen na entitetskom i drzavhom nivou, kao i na nivou Brcko
distrikta BiH i pravilnik o nacinu prikupljanja i uzimanja bioloskog materijala za potrebe analize
dezoksiribonukleinske kiseline u krivicnom postupku. S obzirom na navedene dCinjenice o
upotrebnoj vrijednosti same baze podataka, nije tesko zakljuciti koliko je bitno ovo pitanje
regulirati kako na "zakonskom", tako i na ekspertnom nivou.

Kontakt: damir.marjanovic@ingeb.ba
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RETROSPEKTIVNA ANALIZA RAZNOVRSNOSTI BIOLOSKIH TRAGOVA PROCESUIRANIH U
LABORATORUJI ZA FORENZICKU GENETIKU (INGEB)

Kovacevié¢ L., Cakar J.", Diehverovi¢ M.", Buljugi¢ Dz.', Marjanovi¢ D.!

! Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu
? Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Sarajevu

Kljuéne rijeci: forenzicka DNK analiza, bioloski tragovi, STR markeri

DNA typing u forenzi¢ne svrhe bazira se na fundamentalnim principima i koristi skoro iste
tehnike koje se rutinski primjenjuju u medicinskoj dijagnostici kao i u razli¢itim populaciono-
genetickim istraZivanjima. Ove molekularne metode se baziraju na analizi osnovnoga svojstva
svih Zivih biéa — molekluarnom biodiverzitetu (raznolikosti). Takoder, fundamentalna
karakteristika ovih metoda je da se na osnovu malih koli¢ina DNK prisutnih u posmatranom
bioloSkom tragu moze, sa visokim stupnjem sigurnosti, utvrditi geneticki identitet osobe koja je
taj trag ostavila za sobom. Forenzi¢na genetika je znanstvena oblast genetike koja izucava
primjenu genetickih spoznaja u sudskim, kriviéno-pravnim postupcima. Latinski korijeni rijeci
(lat. forensis — javan, pogodan za sud javnosti) sami po sebi dovoljno pojasnjavaju model njene
primjene u drustvu. Ova naucna disciplina podrazumijeva obradu pojedinih tragova i tako
dobivenih rezultata genetickim metodama, a u cilju rekonstrukcije toka dogadaja i precizne
individualizacije ucesnika tih dogadaja najcesce u sklopu sudskih, policijskih, ali i drugih istraga.
Prvenstveno se bazira na analizi dostupnih tragova, a u cilju stvaranja medusobnih veza izmedu
pocinioca, sredstva, mjesta i predmeta izvrSenja ili pak utvrdivanja identiteta Zrtve. U okviru
laboratorija za forenzi¢nu genetiku u okviru Instituta za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju
u protekloj deceniji realizirane je viSe stotina forenzi¢nih DNK analiza i procesuirano vise od
1000 razlicitih bioloskih tragova. U okviru ove prezentacije pripremljena je analiza raznovrsnosti
bioloskih tragova koji su procesuirani u ovom laboratoriju, kao i prikaz uspjeSnosti analizeza
odredeni tip tragova.

Kontakt: lejla.kovacevic@ingeb.ba
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UVOD U HUMANU/FORENZIEKU GENETIKU | IDENTIFIKACIJA NA OSNOVU DNA PROFILA. STUDIJA
SLUCAJA: NEPRAVEDNA OPTUZBA ZA KRIVIENO DJELO SPOLNOG ODNOSA SA DJIETETOM

Karahasanovié E., Milosavljevi¢ M., Martinovi¢-Muk M., USanovié A., Bulovi¢ A., Alispahié S.

Federalna uprava policije, FMUP, Sarajevo

Klju¢ne rijeci: genetika, DNA analiza, identifikacija, laZna optuzba

Primjena genetike na primjeru DNA analiza, jo§ jednom, je pokazala da prirodne nauke
predstavljaju neiscrpan izvor moguénosti u oblasti forenzickih nauka. NajsloZenije istrage, na
ovaj nacin, dobijaju rezultate preko kojih je na potpuno siguran nadin mogude identificirati
izvrSioca nekog krivicnog djela. U okviru novih tehnologija, DNA analize, pokazuju svu Sirinu
moguceg spektra u forenzickim istragama. U studiji slu¢aja analiziramo i pojasnjavamo kako je
primjenom DNA analiza moguée potpuno pouzdano identificirati DNA profil odredenog traga,
ali i utvrditi da niti jedno od osumnjicenih lica nije moglo ostaviti navedeni trag. Na ovaj nacin
nevini ljudi oslobodeni su sumnje da su izvrsSioci krivicnog djela.

Kontakt: biologija@fup.gov.ba
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KONKRETIZACIJA PRIMJENE DNA ANALIZE U KRIMINALISTICKO-FORENZICKIM
ISTRAZIVANJIMA-STUDIJA SLUCAJA

Usanovi¢ A., Milosavljevi¢ M., Martinovié¢-Muk M., Karahasanovié¢ E., Bulovi¢ A., Alispahi¢S.
Federalna uprava policije, FMUP, Sarajevo

Kljuéne rijeci: silovanje, maloljetna osoba, izvrSilac, DNA analiza, identifikacija

Pojavom DNA analiza u svijetu identifikacija tragova bioloskog porijekla otvorena je nova
stranica u borbi sa svim vidovima kriminala. Fundamentalnost ove tehnologije ucinilo je
mogucénost identifikacija bioloskih tragova sa sigurno$éu koja van granica razumne sumnje
pokazuje da odredeni trag potice bas od odredene osobe, a ne od neke druge osobe. Na ovaj
nacin stekli su se izuzetno pouzdani parametri da se konkretni kriminalci dovode u vezu sa
odredenim tragovima nekog krivicnog djela, ali i da se nevine osobe sasvim sigurno iskljucuju
kao moguci ostavioci nekog traga, odnosno pocinioci nekog krivicnog djela. U primjeru koji
navodimo, kao studija slucaja, opisujemo silovanje maloljetnog Zenskog lica od strane
punoljetnog izvrSioca i objasnjavamo postupak u kome su rezultati DNA analize apsolutno
potvrdili da je osumnjiceno (musko) lice zaista i pocinilo navedeno krivi¢no djelo.

Kontakt: biologija@fup.gov.ba
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DNK ANALIZA TELOGENIH DLAKA PRIMJENOM POWERPLEX ESI 17 MULTIPLEKSNOG STR
SISTEMA — PRELIMINARNI REZULTATI

Hamidicevi¢ M., Buljugi¢ Dz.2, Kovacevié¢ L. 3, Cakar J.%, Dzehverovi¢ M.?, Marjanovi¢ D.’

! Odsjek za biologiju, Prirodno — matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu
? Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu
* Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Sarajevu

Klju¢ne rijeci: telogena dlaka, multipleksni STR sistem, forenzi¢cka DNK analiza

Primjena genetike na primjeru DNA analiza, jo§S jednom, je pokazala da prirodne nauke
predstavljaju neiscrpan izvor moguénosti u oblasti forenzickih nauka. NajsloZenije istrage, na
ovaj nacin, dobijaju rezultate preko kojih je na potpuno siguran nadin mogude identificirati
izvrSioca nekog krivicnog djela. U okviru novih tehnologija, DNA analize, pokazuju svu Sirinu
moguceg spektra u forenzickim istragama. U studiji slu¢aja analiziramo i pojasnjavamo kako je
primjenom DNA analiza moguée potpuno pouzdano identificirati DNA profil odredenog traga,
ali i utvrditi da niti jedno od osumnjicenih lica nije moglo ostaviti nav Forenzic¢ka genetika kao
naucna oblast genetike izu€ava primjenu geneti¢kih spoznaja u sudskim, kriviéno-pravnim
postupcima. Jednu od glavnih uloga u forenzickim istrazivanjima ima DNK analiza, koja se
najcesce primjenjuje u istraZivanjima kriminalnih radnji, testiranju spornog paterniteta i u
identifikacijama humanih skeletnih ostataka. Jedan od najéeséih bioloskih tragova na mjestu
zlo¢ina jeste telogena dlaka, pa su zbog toga istraZzivanja vezana za ovaj forenzicki trag od
velikog znacaja. Dosadasnja iskustva su pokazala da vecina dlaka u telogenoj fazi rasta nije
podobna za testiranje nuklearne DNK. Ipak, na trzZiStu je danas dostupno nekoliko
komercijalnih multipleksnih kitova koji omogucavaju uspjesnu forenzicku DNK analizu ovako
zahtjevnih tragova. Takoder, primjenom savremenih metoda kao Sto je midiSTR ili miniSTR
procedura, kao i kombinacija istih, u kojoj su prajmeri locirani blize polimorfnom STR regionu,
danas cak i visoko degradirana nuklearna DNK mozZe biti uspjesno analizirana. Osnovni cilj ove
preliminarne studije jeste utvrditi mogucnost generiranja potpunog nuklearnog DNK profila na
tragovima humanih dlaka u telogenoj fazi rasta pomocu kombiniranog multipleksnog STR
sistema. S druge strane komparacijom rezultata ove studije sa rezultatima dobivenim
primjenom miniSTR sistema, testirala se primjena ovog amplifikacijskog kita na bioloSkom tragu
koji sadrZi degradiranu nuklearnu DNK.edeni trag. Na ovaj nacin nevini ljudi oslobodeni su
sumnje da su izvrsioci krivicnog djela.

Kontakt: lejla.kovacevic@ingeb.ba
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KOMPARATIVNA ANALIZA UCINKOVITOSTI TRI RAZLICITA EKSTRAKCIJSKA PROTOKOLA ZA
IZOLACIJU DNK IZ BIOLOSKOG TRAGA ANAGENE DLAKE

Sirbubalo A.%, Buljugi¢ Dz.?, Kovacevié¢ L. ?, Cakar J.%, Dzehverovi¢ M.?, Marjanovi¢ D.?

! Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Sarajevu
? Institut za geneti¢ko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Klju€ne rijeci: dlaka, anagen faza, nuklearna DNK, DNK profil, ekstrakcija

Dlake predstavljaju jedan od najcesc¢e otkrivenih bioloskih tragova na mjestu zlocina, ali ujedno
predstavljaju i trag koji je izuzetno kompleksan za analizu i Ciji se rezultati analize nerijetko
pogresno prezentiraju i tumace. Epitet dobroga forenzickoga dokaza opravdavaju €injenicama da
se radi o izuzetno stabilnome bioloskome tragu koji moZe egzistirati nepromijenjen dugi vremenski
period, da nosi veliki broj bioloskih i biohemijskih informacija, te da je proces njihove osnovne
analize jednostavan i jeftin. Posljednjih godina status dlake, kao zahvalnoga traga za analizu,
potkrijepila je i primjena uspjeSne DNK analize, kako nuklearne tako i mitohondrijalne. Postoje tri
osnovne faze rasta dlake: anagen, katagen i telogen. Sa stanovista forenzicne DNK analize, tj.
generiranja nuklearnoga DNK profila, anagen je faza u kojem je uspjesnost ove analize najveca. To
proizilazi iz prisustva velikoga broja epitelnih celija pozicioniranih oko korijena dlake. Osnovna
intencija ove preliminarne studije je utvrdivanje prednosti i nedostataka apliciranih
ekstrakcijskih protokola (metoda organske ekstrakcije, metoda isoljavanja po Miller-u i Qiagen®
kit) kod izolacije DNK iz bioloskog traga anagene dlake u okviru forenzicke DNK analize. Na
osnovu dobijenih rezultata ustanovljeno je koji ekstrakcijski protokol se pokazao najefikasnijim
s ciljem dobijanja potpunog DNK profila. Ova komparativna analiza prvenstveno je bazirana na
usporedbi rezultata kvantifikacije i detekcije izolirane DNK, ali i na analizi ostalih parametara
procesa kao Sto su utroseno vrijeme, podloZnost kontaminaciji, upotreba Stetnih reagenasa.

Kontakt: lejla.kovacevic@ingeb.ba
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ISPITIVANJE MOGUCNOSTI GENERIRANJA DNK PROFILA 1Z PRIKUPLJENIH OTISAKA PRSTUU

Had?i¢ N.', Kovacevié¢ L. 3, Cakar J.?, Diehverovi¢ M.?, Buljugi¢ Dz.2, Marjanovi¢ D.”

'0Odsjek za biologiju, Prirodno — matematicki fakultet, Univerzitet u Sarajevu
? Institut za geneticko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu
* Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Sarajevu

Klju€ne rijeci: bioloski trag, otisak prsta, miniSTR

Postoji veliki broj definicija pojma bioloski trag i svaka od njih je manje-vise tacna, tj. precizna.
Jedna od najsire prihvacenih definicija bioloski trag tretira kao biolosku materiju, vidjivu ili
nevidljivu, pronadenu na mjestu izvrSavanja kriminalnih radnji. U najSirem smislu te rijedi,
bioloski trag mozemo definisati kao svaki trag humanog, animalnog ili biljog porijekla koji se
pronade na mjestu krivicnog dogadaja. Jedna od osnovnih ¢injenica o kojoj treba voditi racuna
je da pod djelovanjem razlicitih faktora prilikom otkrivanja i prikupljanja veéina bioloskih
tragova moZe da promijeni svoj prvobitni oblik, agregatno stanje, boju i druga svojstva. Otisak
prstiju (engl. fingerprint) je ve¢ dugi niz godina vodedi identifikacijski i individualizacijski marker
koji se koristi u forenzicnoj znanosti. Ono Sto otiske prstiju Cini izuzetnim individualnim
markerom jeste to da se oni ne mijenjaju tokom cijelog Zivota, osim u slucajevim ozbiljnih i
dubokih povreda, te da ni jednojaj¢ani blizanci nemaju identi¢an motiv papilarnih linija. Upravo
ta Cinjenica im daje prednost c¢ak i nad DNK analizom u slu¢ajevima individualizacije
jednojajéanih blizanaca. U posljednje vrijeme intenzivirani su napori u optimizaciji procesa DNK
analize ovih tragova koji se zasniva na analizi potencijalno prisutnih malih koli¢ina epitelnih
¢elija. Osnovna funkcija epitelnog tkiva je zastitna, njime su obloZene sve slobodne povrsine
tijela kao i unutrasnjih organa, te predstavljaju najc¢eséi bioloski trag koji se moZe ostaviti na
mjestu kriminalne radnje, direktnim kontaktom sa predmetima ili putem tjelesnih izlucevina.
Osnovni cilj ove preliminarne studije je ispitivanje mogucnosti generiranja standardnog
nuklearnog DNK profila iz prikupljenih tragova epitelnih ¢elija metodom otiska prstiju,
primjenom multipleksnog sistema koji se bazira na analizi standardnih i miniSTR markera.

Kontakt: lejla.kovacevic@ingeb.ba

102



Pp7

OPTIMIZACIJA PROCESA FORENZICNE DNK ANALIZE BILUNIH TRAGOVA

Muhi¢ N.%, Karigik A.", Cakar J.2, Dzehverovi¢ M.?, Kovacevi¢ L." 2, Buljugi¢ DZ.2, Marjanovi¢ D.?

! Farmaceutski fakultet, Univerzitet u Sarajevu
? Institut za geneti¢ko inZenjerstvo i biotehnologiju, Univerzitet u Sarajevu

Klju¢ne rijeci: forenzicka botanika, hloroplastna DNK, ekstrakcija, amplifikacija

Forenzicka botanika je multidisciplinarna grana forenzicke nauke koja proucava biljni dokazni
materijal sakupljen sa mjesta zlo¢ina. Tehnike molekularne biologije snazno su orude u
primjenjenoj forenzi¢koj botanici, a uspostavljanje pouzdanog sistema za izolaciju genomske
DNK iz biljnog materijala jedan je od njenih najvecih izazova. Biljni materijal prikupljen sa
mjesta zlocina Cesto je prisutan u veoma malim koli¢inama (polen, sitni dijelovi biljnog tkiva) ili
se nalazi u degradiranom stanju (u stomacnom sadrzaju, fekalnom materijalu, itd.). Izbor
optimalne metode ekstrakcije prikupljenog biljnog materijala i amplifikacije DNK prvi je korak u
svim daljnjim molekularno-genetickim istraZivanjima. U nasem istraZivanju Cetiri ekstrakcijska
protokola su koristena za ekstrakciju biljne DNK iz polena vrste Hibiscus syriacus L. i listova vrste
Tilia plathyphyllos Scop. Za amplifikaciju hloroplastne DNK koriSteni su specifi¢ni prajmeri (trnL)
i odgovarajuéi protokol koji podrazumjeva optimalni temperaturni rezim za denaturaciju,
amplifikaciju i elongaciju umnoZenih segmenata DNK. Ova preliminarna studija predstavlja
osnovu svih buducih molekularno-genetickih istrazivanja iz oblasti forenzicke botanike, koje
planiramo rutinski primjenjivati u nasoj laboratoriji.

Kontakt: nezlla@hotmail.com; karisik_amina@hotmail.com
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AlphaChrom d.o.o0
Podgaj 8, 71 000 Sarajevo
Tel: +387 33 666 680, Fax: +387 33 667 242
www.alphachrom.hr
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opremom i potrosnim materijalom
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