Populacijsko geneti¢ka analiza haploptipova utemeljena na 17 lokusa kratkih udvojenih
sljedova na Y kromosomu u populacijskom uzorku iz isto¢ne Hrvatske
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Cilj Istraziti populacijsku genetiku 17 lokusa kratkih udvojenih sljedova na Y kromosomu u
populaciji istocne Hrvatske.

Postupci Proveli smo statisticku analizu podataka prijas$nje geneticke analize koji su prikupljeni za
vrijeme rutinskog forenzi¢nog rada Centra za kriminalisticka vjeStacenja “Ivan Vuceti¢.” Za potrebe
istrazivanja izabrano je 220 zdravih muskaraca iz isto¢ne Hrvatske koji nisu medusobno u srodstvu.
Genomska DNA je ekstrahirana metodom Chelex s kartica FTA®. Y-kromosomalni kratki udvojeni
sljedovi odredeni su uz pomo¢ amplifikacijskog pribora AmpFISTR Yfiler PCR. Ucestalosti
haplotipova odredene su izravnim brojenjem i analizirane su uz pomo¢ programa Arlequin 3.1 1
analize molekularne varijance izraCunane s alatom za analizu internetske referentne baze podataka
kromosomskih haplotipova.

Results Zabiljezeno je 207 haplotipova, od kojih je 197 bilo jedinstveno (90%). Haplotipska
raznolikost bila je 0,9993, a najc¢es¢i haplotip pronaden je u 4 od 220 muskaraca (1,8%). Prosje¢na
raznolikost lokusa bila je 0,600, s rasponom izmedu 0,256 za DYS392 1 0,780 za DY S458. Nase
rezultate smo usporedili s uzorkom za varijabilnost Y-kromosoma u javno raspolozivim
populacijskim uzorcima utemeljenim na minimalnom skupu europskih haplotipova od 9 kratkih
udvojenih sljedova i najveca slicnost pronadena je s uzorcima iz hrvatskog glavnog grada Zagreba,
Bosne i Hercegovine i Srbije.

Zakljuéak Ovo je prvi opis odredivanja haplotipova na Y kromosomu u populaciji istocne
Hrvatske, koji moze sluziti kao baza za geneticku epidemiologiju i forenzi¢na istrazivanja. Potrebna
su dalja istrazivanja i karakterizacije geneticke strukture Y kromosoma na suvremenoj populaciji

Hrvatske.



