Genetski parametri i učestalosti alela za 5 novih lokusa iz Standardnog europskog seta STR lokusa (D10S1248, D22S1045, D2S441, D1S1656, D12S391) u populaciji Rumunjske

Cilj Utvrditi učestalosti alela i genetske parametre za 5 novih kratkih udvojenih sljedovnih (engl, STR) lokusa u populaciji Rumunjske i usporediti ih s onima u drugim populacijama. 
Postupci DNA je izolirana uz pomoć pribora QIAamp 96 DNA Swab BioRobot Kit i Chelex 100. Amplifikacija polimeraznom lančanom reakcijom provedena je priborom Investigator ESSplexPlus Kit (D1S1656, D2S441, D2S1338, D3S1358, D8S1179, D10S1248, D12S391, D16S539, D18S51, D19S433, D21S11, D22S1045, FGA, TH01 i vWA). Za DNA tipiziranje koristili smo Applied Biosystems 3500/3500xL Genetic Analyzer. Statistička analiza provedena je uz pomoć softvera Statistical Powerstats, GDA i Arlequin.

Rezultati Moć diskriminacije i informacijski sadržaj polimorfizama bili su najviši za dva nova lokusa iz Standardnog europskog seta (eng, ESS), D1S1656 i D12S391. Usporedba učestalosti alela za 5 ESS lokusa s ranije objavljenim populacijskim podacima pokazala je značajne razlike u odnosu na sve populacije osim mađarske. Razlike u odnosu na geografski udaljenije populacije, kao što su one iz Španjolske, Švedske, Velike Britanije, Njemačke, i Portugala bile se veće nego razlike u odnosu na bliže populacije.

Zaključak Novi ESS STR lokusi pokazali su se iznimno korisnima za analizu forenzičkih uzoraka (osoba ili tragova) zbog njihovih obilježja kao što su kratkoća ili visoki polimorfizam. U usporedbi s ostalim često korištenim STR biljezima, oni imaju veliku moć diskriminacije i viši informacijski sadržaj polimorfizama, i mogu se koristiti u svakoj nacionalnoj bazi DNA podataka. 
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