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ÖSSZEFOGLALÁS

Munkánk során PCR-időben változó hőmérsékletű gélelektroforézis (TTGE) alkalmazásával, valamint a MeltINGENY bioinformaikai

szoftver felhasználásával vizsgáltuk a szarvasmarha melanokortin-1 receptor (MC1R) és a hipofízis adenilát-cikláz aktiváló polipeptid (PACAP)

génjében fellelhető mutációk kimutatási lehetőségeit. Az MC1R génben vizsgált mutációk a következők voltak: a 296. pozícióban T/C tranzí-

ció, a 310. pozícióban G deléció, a 650. pozícióban 12 bp duplikáció, a 667. pozícióban C/T tranzíció. A PACAP génben vizsgált mutáció a

3909. pozícióban lévő G/A tranzíció volt. A szarvasmarha DNS mintákból simplex PCR reakcióban GC-clamp-et nem tartalmazó és tartalmazó

primerek segítségével szaporítottuk fel a vizsgálni kívánt DNS régiókat. Az így előállított PCR termékeket denaturáló közegben (magas

hőmérséklet, urea) poliakrilamid gélen elektroforézis segítségével választottuk el. A vizsgált minták az MC1R gén alléljaira nézve homozigóta

állatoktól származtak.

Megállapíthattuk, hogy az alkalmazott MeltINGENY program megkönnyíti és költséghatékonyabbá teszi a vizsgálatokat, ugyanis az adott

szakasz olvadási profilja ismeretében eldönthető, hogy vizsgálható-e az adott gén meghatározott régiója az említett módszerrel vagy új metodikát

kell választani. Az MC1R gén esetében érdemes ezt a módszert alkalmazni és optimalizálását elvégezni, míg a PACAP gén esetében ugyanez

nem mondható el, a gén vizsgálatához érdemesebb lenne más kimutatási módszert alkalmazni.

Kulcsszavak: szarvasmarha, DNS mutáció, MC1R, PACAP

SUMMARY

In our study PCR-temporal temperature gelelectrophoresis (TTGE) and MeltINGENY bioinformatic program were used to analyse the

mutations in the genes of melanocortin-1 receptor (MC1R) and pituitary adenylate-cyclase activating polypeptide (PACAP) in cattle.

Amplification of target DNA by PCR was performed with GC-clamp primers and non-GC-clamp primers in simplex PCR reactions. The

fragments were separated by denaturing polyacrylamide gelelectrophoresis (denaturing agents: high temperature, urea) after PCR reactions.

MC1R homozygous individuals were used for the reaction.

We concluded that MeltINGENY program makes the decision and detection system easier, and more simple as the melting profile of

target sequence is determined by the software. In case of MC1R gene, PCR-TTGE method is appropriate for SNP detection, however PACAP

gene polymorphism can not be identified by the method, because PACAP mutations are not included in melting domains, therefore PCR-TTGE

cannot detect them.
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BEVEZETÉS

A DNS mutációk detektálása és az egyes mutáció -
kat hordozó egyedek genotipizálása kiemelkedő fon -
tos sággal bír az egzakt populációgenetikai számítások
során, ugyanakkor hasonló jelentősége van az érték-
mé rő tulajdonságok (tejtermelő-, hústermelő-képesség)
gén jeinek az elemzésében is. 

Az utóbbi két évtizedben jelentős fejlődésen estek át
a DNS-alapú, mutációk detektálását lehetővé tevő mód-
 szerek. A PCR reakció feltalálása (Mullis és Faloona,
1987) után számos új módszert fejlesztettek ki és ezek
széles körben terjedtek el mind az alap-, mind az alkal -
mazott kutatások területén. Elterjedtté vált a PCR-
RFLP (Kocher et al., 1989) vagy a PCR-SSCP (Plath et
al., 1997), mint DNS mutáció kimutatására alkalmas
esz köz. Azonban más metodikák is fejlődésnek indul-
tak, ilyen módszer a PCR-TGGE (hőmérséklet grádi-
ens gélelektroforézis) vagy a PCR-TTGE (időben vál-
 tozó hőmérsékletű gélelektroforézis). A hőmérséklet
grádiens gélelektroforézis (TGGE) olyan DNS ala pú
el választási technika, mely segítségével azonos bá zis-
pár hosszúságú, de különböző bázisszekvenciájú DNS
molekulákat tudunk elválasztani poliakrilamid gé len.

A módszer segítségével akár egyetlen bázisban eltérő
DNS molekulákat is elkülöníthetünk egymástól (SNP-k).
A módszert a denaturáló gradiens gélelektroforézisből
fejlesztették ki (DGGE), ahol a gélben dena tu ráló kö -
zeg van, mely segítségével az elektroforézis közben a
két szálú DNS molekulák a közegben folyama tosan, a
ha ladási iránnyal megegyezően növekvő koncentráció -
jú denaturánsok (urea és formamid) hatására egyszálú-
sod nak, és az SSCP módszerben leírtak alapján spe ci fi-
kus konformáció kialakulása miatt mozgásuk a gélben
meg reked (Peters és Robinson, 2010). A TTGE mód-
szer hasonló a TGGE módszerhez, azonban ebben az
esetben nincs hőmérséklet grádiens kialakítva a gél-
ben, hanem az elektroforézis során, meghatározott idő -
közönként növeljük a hőmérsékletet, ezzel biztosítva
a mintában található kétszálú DNS molekulák dena -
turációját (Zoller et al., 2005; Jones és Knapp, 2009).
A PCR-TGGE és TTGE módszerek során GC-clamp-et
tartalmazó primerek segítségével szaporítják fel a vizs-
gál ni kívánt DNS szakaszokat, ez a struktúra meg aka -
dá  lyozza, hogy a denaturáció hatására teljesen elváljon
egy  mástól a DNS molekula két szála.

Amikor a molekula eléri a gélben azt a hőmérsékle -
ti tartományt, ami megfelel az olvadáspontjának (Tm),
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a kétszálú formájából részlegesen denaturált formába
kezd el átalakulni, ezáltal erőteljesen csökken a mo le -
ku la mobilitása a gél mátrixában.

A vizsgálathoz az olvadási pont alapján tervező
prog ram segítségével lehet megfelelő primereket ter-
vez  ni, valamint ez a program képes meghatározni a
vizs gált DNS régió olvadási profilját, így a tényleges
laboratóriumi munkát megelőzve képet kaphatunk ar ról,
hogy a vizsgálni kívánt mutációnk a legalacso nyabb
hőmérsékletű olvadási doménba esik-e, így le hetőség
van ezen módszerekkel a kimutatására vagy sem, és
eb ben az esetben más jellegű módszert kell választani
a mutáció detektálásához.

Laboratóriumunkban a TTGE módszert használtuk
fel a szarvasmarha MC1R (melanokortin-1 receptor)
gén mutánsainak a szeparálására. Az MC1R gén allél
vál tozatait az 1. táblázat tartalmazza.

1. táblázat

Az MC1R génben található mutációk

Table 1: Mutations in MC1R gene 

Alleles(1), Position of mutation(2), Type of mutation(3), T/C
transition(4), G deletion(5), C/T transition(6), 12 bp duplication(7),
No mutation(8)

ANYAG ÉS MÓDSZER

Mintaelőkészítés, genomiális DNS izolálás

A vizsgálatokhoz szükséges DNS-t szőr- és vér-
mintákból, a Zsolnai és orbán (1999) által leírt mód-
szer alapján nyertük ki. A DNS minták genotípusának
meg határozása szekvenálással történt.

Polimeráz láncreakció (PCR) és agaróz gélelektro-
forézis

Kísérleteink során a fent említett szarvasmarha
MC1R génváltozat mintáit (az 5 vizsgált MC1R mutá-
ció: E1, E2, E3, ED, e) szaporítottuk fel PCR techni -
ká val, melyet a későbbiekben a TTGE módszerhez
hasz náltunk fel. Az MC1R gén szekvenciáját az NCBI
hon lapjáról töltöttük le (GeneBank azonosító: NM_
174108), melyre specifikus primereket terveztünk
bioinformatikai programok segítségével (Sequence
Manipulation Suite), illetve primer tervező (Primer3,
http://frodo.wi.mit.edu/) és analizáló programokat fel-
hasz nálva (oligoAnalyzer). A létrehozott primereink:
MC1R-sscp2 (forward) 5’ GTGCTGGAGACGG C A -
G TCAT 3’ (továbbiakban 2F) (Invitrogen) és MC1R-
sscp2 (reverse) 5’ GGGCGCTGCCTCTTCTGGA 3’,
(továbbiakban 2R) (Invitrogen). A primerek által fel-
szaporított gén-szakasz mérete 416 bázispár (bp). A
DGGE módszernél leírtak alapján GC-clampet hordo -
zó primereket terveztünk a MeltINGENy program se -
gít ségével. A GC-clamp egy olyan guanin és citozin
bá zisokat tartalmazó, 30–40 bp-ból álló DNS szakasz,

melynek fontos szerepe van az olvadási hőmérséklet
nö velésében, így a TTGE módszerben a GC-clamp tar-
tal mú primerek segítségével olyan DNS mintákat állít -
ha tunk elő, melyek a hőmérséklet grádiens hatására a
ma gas olvadási hőmérséklet (Tm) miatt nem fognak
el válni egymástól, így tovább jutnak a gélben. GC-
clampet hordozó primereink: GC_MC1R_F (forward)
5’ CGCCGGGCGGGCGGG GCGGGCGGGG CGG G -
G  G CGCGGGGGGCAGCAACGTGCTGAGACGGC
3’ [továbbiakban FGC (forward GC-clamp primer)]
(Invitrogen) és GC_MC1R_R (reverse) 5’ CGCC G G -
GCGGGCGGGGCGGGCGGGGCGGGGGCGCGG
GGGGGGGGCGCTGCCTTTCTGGAG 3’ (további-
ak ban RGC (reverse GC-clamp primer)) (Invitrogen).
A primerekkel felszaporított génszakasz mérete 504
bp. Az alább leírt módon 3 master mixet készítettünk:
− GC-clamp nélküli forward és reverse primert tar-

tal mazó PCR mix az 5 féle MC1R genotípusra;
− GC-clamppel ellátott forward primert és GC-clamp

nélküli reverse primert tartalmazó PCR mix az 5
fé le MC1R genotípusra;

− Forward primert és GC-clamppel ellátott reverse
primert tartalmazó PCR mix az 5 féle MC1R ge no -
típusra. 
A PCR mix összetétele 20 µl reakcióközegben: 1x

GoTaq-puffer (Promega), 150 µM dNTP (Fermentas),
3 mM MgCl2 (Promega), 0,1 µM 2F primer (Invitrogen),
0,1 µM 2R primer (Invitrogen), 0,1 µM GC-clampes
forward primer (Invitrogen), 0,1 µM GC-clampes re-
verse primer (Invitrogen), 0,5 u GoTaq-polimeráz
(Promega), desztillált víz. PCR program beállításai:
kezdeti denaturáció 95 °C, 2 perc; denaturáció 95 °C,
0,5 perc; primer tapadás 69 °C, 0,5 perc; szintézis 72 °C,
0,5 perc; végső szintézis 72 °C, 5 perc. A ciklusok szá -
ma 35 volt. A PCR termékeket agaróz gélelektroforé -
zis sel ellenőriztük 2%-os agaróz gélen (1x TAE (Tris- 
ecetsav-EDTA) (SERVA) puffer, 4V/cm), melyet
GelRed (Biotium, uSA) DNS festékkel festettünk.

Poliakrilamid gélelektroforézis – TTGE

A gél összetétele 40 ml végtérfogatban: 1x TAE
(SERVA), 7–10 M urea (Sigma), 10–11% 37,5:1 akril-
a mid:biszakrilamid (Sigma), 400 μl 10%-os ammó ni -
um-perszulfát oldat (Sigma) és 30 μl tetrametil- 
etiléndiamin (TEMED) (BioRad). Az akrilamid, illetve
urea koncentrációt változtattuk. Az elektroforézist Bio-
Rad Protean II xi Cell típusú futtató rendszerben vé -
gez tük. Az elektroforézis után a mintában található
DNS sávokat ezüstfestéssel tettük láthatóvá Benbouza
et al. (2006) módszere alapján.

EREDMÉNYEK

A szarvasmarha MC1R és PACAP génváltozatok
olvadáspont analízise

A PCR segítségével felszaporított termékek a
TTGE folyamán az olvadáspontjuknak megfelelő hő -
mérséklet (Tm) elérésekor duplahelikális állapotból
fokozatosan denaturált (egyszálú) állapotba kerülnek.
A két állapot közötti átmenet során a PCR termékek
elektroforetikus mobilitása lecsökken. A különböző
gén változatok olvadáspontja erősen függ azok bázis -
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Allél(1) A mutáció pozíciója(2) A mutáció típusa(3) 

ED 296. T/C tranzíció(4) 

e 310. G deléció(5) 

E1 667. C/T tranzíció(6) 

E2 650. 12 bp duplikáció(7) 

E3 - nincs változás(8) 
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összetételétől, a szekvenciában előforduló kis változá-
sok, mint a pontmutációk jelentősen módosíthatják azt.
A vizsgálni kívánt termékek szekvenciáit olvadáspont
ana lízis segítségével, különböző Tm-el rendelkező,
50–300 bázispár hosszú, úgynevezett olvadási tarto -
má nyokra oszthatjuk (1. ábra). Egyazon olvadási tar-
tományba eső nukleotidok denaturációja közel egy -
szerre történik, mivel olvadáspontjuk egyetlen szűk hő -
mérsékleti tartományba (<1 °C) esik. A PCR termékek
a hőmérséklet fokozatos növekedésekor lépésenként
denaturálódnak. Emiatt általában a mutációk kimuta -
tá sa egyedül a legalacsonyabb Tm-el rendelkező ol va -
dási tartományban lehetséges (Peters és Robinson,
2010). Amikor a PCR termék eléri a legalacsonyabb
Tm-el rendelkező olvadási tartomány olvadási hő mér -
sék letét, a termék egyszálúvá kezd válni, ennek hatá sá -

ra a mobilitása jelentősen lecsökken, ezért elő fordul-
hat, hogy az elektroforézis során nem éri el a maga-
sabb olvadásponttal rendelkező olvadási tartományok
dentaurációjához szükséges hőmérsékletet vagy dena -
tu rálószer koncentrációt (TGGE, DGGE esetén), a le -
csökkent mobilitás miatt nem alakul ki egyedi sáv -
mintázat (TTGE). A DNS olvadáspont alapú mutáció
kimutatásra képes módszerek alkalmazhatóságát növeli
a GC kapocs használata. A GC kapocs a PCR pri me -
rek hez kapcsolt guanin és citozin bázisok 40–60 bázis-
pár hosszú sorozata. A GC kapocs az egész PCR ter -
mék olvadáspontjára hatást gyakorol, biztosítja, hogy
a vizsgálni kívánt régió a legalacsonyabb Tm-el ren-
del kező olvadási tartományba tartozzon, valamint
meg akadályozza a termék esetleges teljes denaturáció -
ját az elektroforézis alatt (Wu et al., 1998).
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1. ábra: A szarvasmarha MC1R és PACAP gének PCR termékeinek olvadási profilja

Megjegyzés: A MeltINGENy (Ingeny International) bioinformatikai szoftverrel ábrázolt olvadási profilok: (a) a GC kapcsot nem tartalmazó
MC1R allélok PCR termékeinek olvadási profilja. (b) a reverz primer segítségével bevitt 40 nukleotid hosszú GC kapocs (CGCCG GG C GG -
G CGGGGCGGGCGGGGCGGGGGCGCGGGGGG) a TTGE során megakadályozza az MC1R allélok PCR termékeinek teljes denaturáció -
ját, mivel a harmadik olvadási tartomány olvadási hőmérsékletét 90 °C fölé emeli. A C/T mutáció egy magasabb Tm-el rendelkező olvadási
tar tományba sorolható. (c) a szarvasmarha PACAP gén (Ensembl: ENSBTAG00000020650) 5. exon 384 bp méretű fragmensének olvadási pro-
fil ja. A  fragmens három olvadási tartományra osztható, a G/A mutáció egy természetesen előforduló, magas olvadáspontú tartományban he -
lyez kedik el. (d) a 384 bp méretű fragmens olvadási profilja a 40 nukleotid hosszú GC kapocs alkalmazását követően. A mutáció továbbra is
a legmagasabb olvadási tartományban található, TTGE és DGGE módszerekkel valószínűleg nem mutatható ki.

Figure 1: Melting profile of MC1R and PACAP DNA sequences

Basicpair(1), Note: melting profiles shown by MeltIngeny (Ingeny International) bioinformatic program: (a) melting profile of PCR samples of
MC1R alleles without GC-clamp. (b) the 40 bases long GC-clamp (CGCCGGGCGGGCGGGGCGGGCGGGGCGGGGGCGCGGGGGG)
on reverse primer prevents total denaturation of PCR samples of MC1R alleles, because it increases the melting temperature of 3rd melting
domain over 90 °C. The C/T mutation take place in a high melting temperature domain. (c) Melting profile of 384 basepairs long fragment of 5th

exon of PACAP gene (Ensembl: ENSBTAG00000020650) of cattle. The fragment is divisible for three melting domains, the G/A mutation is
located in a natural, high melting temperature domain. (d) melting profile of 384 basepairs long fragment after application of 40 bases long
GC-clamp. The mutation is located in a high melting temperature domain after application of GC-clamp primers, therefore TTGE and DGGE
methods are not able to detect the mutation.

 

Bázispár(1) Bázispár(1)

Bázispár(1) Bázispár(1)

Poliakrilamid gélelektroforézis TTGE módszerrel

Kísérleteink során a fent leírt PCR programmal fel-
szaporítottuk az MC1R homozigóta genotípusú min tá -
in kat, melyeket poliakrilamid gélen TTGE módszerrel
vá lasztottunk el. A MeltINGENy (Ingeny Internati o nal)
bioinformatikai program felhasználásával megkerestük
az MC1R homozigóta mutánsok olvadási hőmérsékle -

tét (Tm), mely 78–81 °C körülire tehető. A TTGE mód-
szer beállítási körülményei az alábbiak voltak: gél össze -
tétele: 10% akrilamid gél, 7 M urea (1 M urea 2 °C-kal
csökkenti a Tm-et); futtatási körülmények: feszültség:
400 V, futtatási idő: 5 óra és 5 óra 30 perc, hőmérsékleti
lépték: 0,2 °C/8 perc, 60–66,6 °C. Azért választottuk ezt
a hőmérsékleti tartományt, mert a hozzáadott urea kon-
centráció figyelembe vételével (7 M urea=14 °C-kal

CsikósÁ et al.:Layout 1  3/20/14  9:16 AM  Page 3



24

csök kentett Tm) a várható olvadási pont 64–67 °C közé
esik, és itt csökken a DNS minta mobilitása a gélben a
de naturáció miatt. Eredményeink alapján 5 óra futtatási
idő után, melynél 66 °C volt a rendszer hőmérséklete,
még nem érte el a Tm-et a minta DNS, ezért nem indult
meg a denaturáció és a DNS nem állt meg a gélben, 5
óra 30 perc futtatási időnél, 66,6 °C esetén viszont
meg jelent egy újabb sáv, melyből arra következtethe -
tünk, hogy az olvadáspontját elért DNS szálak szétvál-
tak egymástól és a részben egyszálú DNS megállt a
gél ben, nem haladt tovább (2. ábra). A homozigóta
mu tánsok 2 különböző olvadási doménba estek, me -
lyek egyike az MC1R gén elülső szakaszára, másik pe -
dig a gén végére esett (2. ábra a, b). Ezért volt szükség
a gén mindkét végére tervezett GC-clampre, mivel így
mindkét domén esetében külön vizsgálni tudtuk a gén
mobilitását poliakrilamid gélen. A GC-clampet tartal-
mazó minták esetében a beállítások az alábbiak voltak:
10% akrilamid gél, 10 M urea (20 °C-kal csökkentett
Tm); futtatási körülmények: feszültség: 400 V, futta -
tási idő: 5 óra, hőmérsékleti lépték: 0,2 °C/10 perc, 57–
63 °C. A gélképen látható, hogy a GC-clamp nélküli
minták hamar elérték a Tm-et, így denaturálódtak a
gél ben, ezért nem haladtak tovább. Ezt követte a forward
és reverse GC-clamppel ellátott mintasorozat, melyek
a GC-clamp jelenléte miatt az emelkedett Tm-nek kö -
szön hetően tovább vándoroltak a gélben (3. ábra). El-
mondható, hogy a GC-clamp használatával az el válasz-
tás hatékonysága növekszik poliakrilamid gélen, viszont
az egyes homozigóta mutáns csoportok közötti különb-
sé gek kimutatásához további optimalizálás szükséges.

2. ábra: GC-clamp nélküli homozigóta MC1R DNS minták
poliakrilamid gélmintázata

Megjegyzés: minta sorrend: 1. E1/E1, 2. E2/E2, 3. E3/E3, 4. ED/ED,
5. e/e genotípusú MC1R DNS minták. Futtatási beállítások: feszültség:
400 V, futtatási idő: 5 h (a) és 5 h 30 min (b), hőmérsékleti lépték:
0,2 °C/8 perc, hőmérsékleti tartomány: 60–66,6 °C.

Figure 2: Sample sequence (the genotypes of the examined MC1R

Note: samples 1. E1/E1, 2. E2/E2, 3. E3/E3, 4. ED/ED, 5. e/e. Running
conditions: power: 400 V, running time: 5 h (a) and 5 h 30 min (b),
temperature scale: 0.2 °C/8 min, temperature range: 60 °C to 66.6 °C.

3. ábra: GC-clampet nem tartalmazó és GC-clampet
tartalmazó homozigóta MC1R DNS minták

poliakrilamid gélmintázata

Megjegyzés: mintasorrend: 1. GC-clamp nélküli E1/E1, 2. GC-clamp
nélküli E2/E2, 3. GC-clamp nélküli E3/E3, 4. GC-clamp nélküli
ED/ED, 5. GC-clamp nélküli e/e, 6. Forward GC-clamp  E1/E1, 7.
Forward GC-clamp E2/E2, 8. Forward GC-clamp E3/E3, 9. Forward
GC-clamp ED/ED, 10. Forward GC-clamp e/e, 11. Reverse GC-
clamp E1/E1, 12. Reverse GC-clamp E2/E2, 13. Reverse GC-clamp
E3/E3, 14. Reverse GC-clamp ED/ED, 15. Reverse GC-clamp e/e.
Futtatási beállítások: feszültség: 400 V, futtatási idő: 5 h, hőmérsék-
le ti lépték: 0,2 °C/10 perc, hőmérsékleti tartomány: 57–63 °C.

Figure 3: Polyacrylamide electrophoresis of MC1R homozygous

individuals, PCR with GC-clamp and without GC-clamp

Note: samples: 1. Without GC-clamp E1/E1, 2. Without GC-clamp
E2/E2, 3. Without GC-clamp E3/E3, 4. Without GC-clamp ED/ED,
5. Without GC-clamp e/e, 6. Forward GC-clamp E1/E1, 7. Forward
GC-clamp E2/E2, 8. Forward GC-clamp E3/E3, 9. Forward GC-clamp
ED/ED, 10. Forward GC-clamp e/e, 11. Reverse GC-clamp E1/E1,
12. Reverse GC-clamp E2/E2, 13. Reverse GC-clamp E3/E3, 14.
Reverse GC-clamp ED/ED, 15. Reverse GC-clamp e/e. Running
conditions: power: 400 V, running time: 5 h, temperature scale:
0.2 °C/10 min, temperature range: 57 °C to 63 °C. 

KÖVETKEZTETÉSEK

Az alkalmazott PCR-TTGE módszer előnye, hogy
költ séghatékony és időtakarékos módszer. Egyetlen
hát  ránya, hogy különböző gének/mutációk eltérő beál-
lí tásokat igényelnek, így optimalizálás szükséges. 

A kísérleteink során alkalmazott bioinformatikai
prog ram, a MeltINGENy megkönnyíti és költség -
hatékonnyá teszi a vizsgálatokat, mivel lecsökkenti a
metodikai lépések számát, melyek esetlegesen költsé -
ges sé tennék a módszer kivitelezését (nem megfelelő
pri merek használata, rossz futtatási hőmérséklet, ezál-
tal kiértékelhetetlen eredmények stb). Az előzetes ered-
mé nyek alapján MC1R gén esetében indokolt a mód -
szer további optimalizálása, ilyen módon jobb gélmin -
tá zatot nyerhetünk, mely könnyebbé teszi a homo zi -
gó ta mutánsok megkülönböztetését. 

PACAP gén esetében nem javasolt ezen módszerek
to vábbi használata, mivel a génben található mutációk
olyan pozícióban fordulnak elő, melyek magas ol va -
dá si hőmérséklettel (Tm) rendelkeznek, illetve a
MeltINGENy programmal lefuttatott olvadási domé -
ne ket tartalmazó grafikonon is jól látható, hogy nem
le het elkülöníteni a mutációt.
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összefoglalva a fent említett mutáció detektáló
mód szert, elmondható, hogy ezen módszer alkal ma zá -
sá val költséghatékonyan és időtakarékosan tudunk el -
kü löníteni egymástól akár egy bázispárban különböző
DNS mintákat is.
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