Genetski parametri pet novih kratkih udvojenih sljedovnih lokusa iz Europskog standardnog seta (D10S1248, D22S1045, D2S441, D1S1656, D12S391) u populaciji istočne Hrvatske 

Cilj Utvrditi frekvencije alela i genetskih parametara u populaciji istočne Hrvatske i usporediti ih s onima u ostalim populacijama. Drugi cilj bio je usporediti genetske profile dobivene uz pomoć različitih forenzičkih pribora koji amplificiraju iste genetske markere. 
Postupci Genotipizirali smo uzorke krvi 217 rodbinski nepovezanih osoba iz istočne Hrvatske uz pomoć pribora Croatia AmpFlSTR NGM. Odredili smo distribuciju alela i ostale genetske parametre za 15 kratkih udvojenih sljedovnih lokusa (engl, STR), uključujući 5 lokusa koji su nedavno dodani u Europski standardni set (ESS) STR lokusa (D10S1248, D22S1045, D2S441, D1S1656, i D12S391). Devedeset i šest uzoraka podvrgnuti su ponovljenoj analizi AmpFlSTR Identifiler priborom. 

Rezultati Moć diskriminacije bila je najviša za dva nova ESS lokusa, D1S1656 (0,97254) i D12S391 (0,97339). Usporedba frekvencija alela za 5 novih ESS lokusa u našem uzorku s ranije objavljenim populacijskim podacima pokazala je značajne razlike u odnosu na populaciju Magreba na D2S441 i u odnosu na američku bjelačku populaciju na D1S1656. Usporedba frekvencija alela za standardnih 10 STR lokusa s populacijskim podatcima za susjedne populacije pokazala je značajnu razliku samo u odnosu na albansku populaciju (na D2S1338, D18S51 i TH01). Diskordantni genotipovi primijećeni su kod 5 uzoraka (5,2%) na jednom lokusu i kada su amplificirani s AmpFlSTR NGM priborom i kada su amplificirani s AmpFlSTR Identifiler priborom. 

Zaključak Novi ESS STR lokusi vrlo su polimorfni i kratki i stoga korisni za analizu zahtjevnih forenzičkih uzoraka. DNA uzorci namijenjeni za korištenje u bazama podataka trebali bi se uvijek podvrgavati ponovljenoj analizi. 
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