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Cilj Ispitati novi test trostrukom polimeraznom lan¢anom reakcijom za analizu polimorfnih Y-
kromosomskih kratkih udvojenih lokusa (Y-STR).

Postupci Analizirali smo 14 lokusa Y-STR. Ispitali smo frekvencije alela za 3 tetramerna Y-STR
lokusa (DYS449, DY S456, 1 DYS458) i produljene haplotipske lokuse tipizirane sustavom Y-
PLEX™ 12 (ReliaGene Technologies, Inc.) iz uzorka krvi 50 zdravih &eskih muskih darivatelja koji
nisu bili u srodstvu. Izracunali smo vazne unutar-populacijske statisticke parametre — gensku
raznolikost, prosjecnu gensku raznolikost na lokusima, i aritmeti¢ku sredinu parnih razlika (engl.,
pairwise differences) i usporedili na§ uzorak s ostalim srednjoeuropskim populacijama rabec¢i parnu
genetsku udaljenost Rgr.

Rezultati Usporedili smo genetsku raznolikost izmedu 14 Y-STR produZena haplotipska lokusa i 3
dodatna lokusa i ispitali korisnost uporabe DY S449, DYS456 i DY S458 u forenzickoj 1
populacijskoj genetici. Kada smo koristili svih 14 lokusa, ukupna genska raznolikost u nasem
uzorku bila je 0,998367. NasSa analiza pokazala je vrlo visoku gensku raznolikost na lokusu
DYS449 (0,876735), koja je bila veca 1 od raznolikosti na lokusu DY S385a/b (0,819592).
Usporedba izmedu populacija nije pokazala razlike uzoraka Ceha, Bavaraca, Austrijanaca i Sasa.
Nadena je mala razlika izmedu ¢eSkoga i poljskoga uzorka.

Zakljucak Tipiziranje 3 Y-kromosomska mikrosatelitna polimorfizma moze nadopuniti ve¢

postojece nizove Y-kromosomskih kratkih udvojenih sljedova.



