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INTRODUCERE 

A trecut mai bine de o jumŁtate de secol din clipa ´n care Watson & Crick desluἨeau structura molecularŁ a 

acidului dezoxiribonucleic [1] Ἠi 25 de ani din momentul ´n care Jeffreys et al. puneau bazele identificŁrii genetice 

umane dezvolt©nd ĸi promov©nd conceptul de ñamprentare ADNò (DNA fingerprinting) [2]. Între timp genomul 

uman alŁturi de genomul altor specii actuale a fost complet secvenἪiat dezvŁluind o parte din complexitatea 

molecularŁ Ἠi mŁreἪia "viului". Mai mult, specii dispŁrute sunt analizate din punct de vedere genetic în încercarea 

de a le recompune existenἪa genomialŁ unicŁ (ex. secvenŞierea unui milion de perechi de baze din ADN-ul nuclear 

al lui Homo Neanderthaliensis [3]) Ἠi de ce nu ´n ´ncercarea de a ne redescoperii trecutul genetic. 

Ċntre eforturile dezvoltate Ἠi derivate din stŁruinἪa acestor cercetŁtori se mai pot enumera Ἠi S. Wrigh, R. A. 

Fisher Ἠi J. B. S. Haldane [4], care au pus bazele teoretice ale geneticii populaἪiilor, A. Kornberg pentru 

descoperirea ADN polimerazei I - enzima care a permis dezvoltarea tehnicii PCR [5], R. Miesfeld et al. care au 

descoperit microsateliŞii (STR) [6], K. Mullis care a raportat prima amplificare Polimeraze Chain Reaction [7], 

Chamberlein et al. care a realizat prima reacŞie PCR multiplex, Boerwinkle et al. ĸi Horn et al. care au iniŞiat 

primele genotipŁri folosind microsateliŞi amplificabili prin PCR [8] ĸi alŞiié 

Un studiu populaἪional presupune mai ´nt©i de toate o componentŁ cantitativŁ bazatŁ pe eforturile calitative 

reflectate ´n multiple studii anterioare. Un studiu populaἪional mai presupune eforturi ´nsemnate ´n colectarea Ἠi 

procesarea probelor biologice, ´n cumularea, compararea Ἠi interpretarea de rezultate similare din populaἪii 

´nvecinate sau de interes pentru studiul efectuat. Ċn acelaἨi timp presupune rezultate Ἠi interpretŁri de ansamblu care 

´n cele din urmŁ definesc, explicŁ ori dau rŁspunsul la ´ntrebŁri fundamentale despre ceea ce suntem Ἠi spre ce ne 

´ndreptŁm ca specie distinctŁ a regnului animal, dar totodatŁ supusŁ aceloraἨi reguli Ἠi constr©ngeri biologice.  

Un studiu populaἪional surprinde un fragment (delimitat ´n timp ĸi spaἪiu), dintr-un proces dinamic ce 

reflectŁ doar o stare de fapt, asemenea unei fotografii, care nu explicŁ un eveniment, dar care ´l surprinde ´n deplina 

sa exercitare. 

Dintr-un punct de vedere sintetic, un studiu de geneticŁ populaἪionalŁ presupune anumite preocupŁri privind 

"originea, cantitatea Ἠi distribuἪia variaἪiei genetice prezentŁ ´n populaἪiile de organisme Ἠi destinele acestor variaἪii 

´n timp Ἠi spaἪiu" Ἠi pleacŁ de la trei mari premise: a) ADN-ul se poate replica, b) ADN-ul poate suferii mutaἪii Ἠi se 

poate recombina Ἠi c) fenotipul este rezultatul interacŞiunii dintre ADN Ἠi mediul ´nconjurŁtor [9]. 

La baza adoptŁrii markerilor STR de cŁtre comunitatea ἨtiinἪificŁ ca instrument populaἪional, a stat amplul 

proces de standardizare specific unui domeniu apropiat, respectiv genetica forensicŁ, pornind de la etapele de 

laborator (electroforezŁ capilarŁ, extracἪie automatŁ, etc.), continu©nd cu seturile de markeri STR, amplificabili ´n 

sistem multiplex ĸi termin©nd cu raportarea rezultatelor ´n literatura de specialitate ´ntr-o manierŁ care sŁ permitŁ 

un "limbaj populaἪional" universal. 
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Raportarea standardizatŁ a rezultatelor populaἪionale folosind markeri STR a fost promovatŁ de cŁtre editorii 

primelor reviste de specialitate apŁrute (ex. Forensic Science International) [10], fiind ulterior adoptatŁ de cŁtre 

majoritatea revistelor de profil. 

* * *  

Teza a fost elaboratŁ ´n cadrul Sistemului de Analize Genetice din Institutul de CriminalisticŁ (Baza de Date 

cu Profile Genetice / SNDGJ) Ἠi ´n cadrul colectivului Catedrei de GeneticŁ, condus de Prof dr. Veronica Stoian din 

Facultatea de Biologie - Bucureĸti ĸi este structuratŁ ´n 2 pŁrŞi principale, la care se adaugŁ douŁ anexe cu rezultate 

ĸi bibliografia utilizatŁ.  

Prima parte cuprinde date teoretice ĸi reprezintŁ o trecere ´n revistŁ a informaŞiilor teoretice actualizate, 

specifice domeniului ĸtiinŞific abordat. Accentul a fost pus pe markerii genetici Short Tandem Repeat (STR), 

utilizaŞi ca instrumente genetice ´n individualizarea polimorficŁ interindividualŁ ĸi interpopulaŞionalŁ.  

La finalul secŞiunii teoretice (vezi Cap.4) a fost prezentatŁ o imagine de ansamblu al stadiului actual al 

studiilor populaŞionale din Rom©nia privind utilitatea markerilor STR autozomali ĸi heterozomali. 

Partea a doua a lucrŁrii de doctorat cuprinde un capitol de materiale ĸi metode ĸi patru capitole de rezultate ĸi 

discuŞii. Ċn capitolul ĂMateriale ĸi metodeò au fost prezentate ´n detaliu metodele de analizŁ ĸi eĸantioanele 

populaŞionale analizate. Au fost analizaŞi 15 markeri STR autozomali (D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, 

D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818 Ἠi FGA) ĸi 17 markeri 

STR heterozomali (DYS456, DYS389I, DYS390, DYS389II, DYS458, DYS19, DYS385a/b, DYS393, DYS391, 

DYS439, DYS635, DYS392, Y GATA H4, DYS437, DYS438 Ἠi DYS448), iar eĸantioanele populaŞionale au 

reprezentat ´n jur de 10.000 de probe biologice umane. Alegerea celor douŁ categorii de markeri, a permis 

compararea cu alte populaŞii mai mult sau mai puŞin ´nvecinate geografic ĸi construirea de dendrograme.  

Tehnicile folosite ´n aceastŁ lucrare sunt specifice geneticii moleculare (izolare ADN, amplificare PCR 

multilocus, cuantificare, electroforezŁ capilarŁ, etc.) precum ĸi interpretarea statisticŁ a datelor. AdiŞional, am 

propus ĸi realizat ĸi o analizŁ geostatisticŁ a datelor. At©t interpretarea statisticŁ c©t ĸi cea geostatisticŁ s-a realizat 

fŁc©nd apel la software-uri specifice analizelor populaŞionale dar ĸi la software-uri folosite pentru o paletŁ largŁ de 

domenii (ex. ArcGIS este folosit ´n Geografie, Geologie, Sociologie, Ecologie etc.), acestea din urmŁ fiind adaptate 

cerinŞelor studiului ce face subiectul tezei de doctorat. 

Ċn vederea realizŁrii analizelor populaŞionale s-a Şinut cont de cerinŞele de calitate ĸi de recomandŁrile 

internaŞionale ´n domeniu privind eĸantionarea ĸi prelucrarea probelor biologice precum ĸi interpretarea 

electroferogramelor ĸi a datelor statistice. Ċn acest sens se poate menŞiona cŁ laboratorul ´n care s-au desfŁĸurat 

acestea (Sistemul de Analize Genetice - Institutul de CriminalisticŁ), este acreditat de cŁtre RENAR conform ISO 

17025, precum ĸi faptul cŁ am fost direct implicat ´n diverse teste de validare internaŞionalŁ a markerilor STR. 

Probele biologice procesate Ἠi analizate, au fost recoltate de la persoane condamnate Ἠi alte categorii de 

persoane implicate ´n procese judiciare (suspecŞi, victime, martori, rude, etc.) ´n acord cu Legea nr. 76/2008 [11] Ἠi 

Codul de ProcedurŁ PenalŁ. 

Ċn vederea folosirii persoanelor condamnate ´n studiul populaἪional de faἪŁ, s-a Ἢinut cont Ἠi de Art. 11 (5) al 

Legii nr. 275/2006 [12] care prevede:  

ñAdministraѿia NaѿionalŁ a Penitenciarelor stabileѽte penitenciarul ´n care persoana condamnatŁ va 

executa pedeapsa privativŁ de libertate. La stabilirea penitenciarului se va avea ´n vedere ca acesta sŁ fie situat 

cât mai aproape de localitatea de domiciliu a persoanei condamnate.ò  

Pentru argumentarea rezultatelor proprii, precum ĸi pentru completarea informaŞiei ĸtiinŞifice din domeniu 

am introdus 122 figuri ĸi 80 tabele. Lista bibliograficŁ cuprinde 162 titluri ĸi este completatŁ de un numŁr de 8 

lucrŁri personale, dintre care cele mai importante se regŁsesc la sf©rἨitul tezei de doctorat. 

 

Markerii Short Tandem Repeat (STR) 

Markerii STR sunt secvenŞe necodificatoare compuse din 2 pana la 6 perechi de baze repetate ´n tandem. 3% 

din genomul uman este compus din astfel de secvenἪe repetitive, conform aproximŁrilor fŁcute ´n 2001 de cŁtre 

ConsorŞiul SecvenŞierii Genomului Uman.  

DatoritŁ rŁsp©ndirii randomice ´n ´ntreg genomul (uman), a dimensiunilor relativ mici Ἠi a variabilitŁŞii 

ridicate la nivelul indivizilor unei populaŞii, aceste secvenŞe au devenit instrumente genetice importante în 

realizarea harŞilor genetice, analiza transmiterii ´nlŁnŞuite a caracterelor ereditare, filogenie, identificarea de 

persoana, etc..  

 

 
 



!b![L½! D9b9¢L/( ! tht¦[!נLL[hw ¦a!b9 59 PE TERITORIUL ROMÂNIEI FOLOSIND MARKERI STR Stanciu Florin 

 

- 5 - 

 

Nomenclatura  

Nomenclatura markerilor STR 

Ċn literatura de specialitate markerii repetaŞi ´n tandem au apŁrut sub diferite denumiri - MicrosateliἪi, SSR 

(Simple Sequence Repeat), STS/STMS (Sequence-Tagged Microsatellite Site) sau STR (Short tandem Repeat) [6]. 

Dintre toate aceste denumiri, "Short Tandem Repeat" a c©Ἠtigat cel mai mult în popularitate datorita faptului ca este 

denumirea cea mai descriptive Ἠi mai cuprinzŁtoare (din punct de vedere al clasificŁrii secvenŞelor repetitive), ea 

fiind intens promovatŁ ´n domenii precum genetica forensicŁ Ἠi paleogeneticŁ.  

 

Nomenclatura locilor  

DupŁ localizarea fizicŁ a secvenἪelor scurte repetate ´n tandem, ´n genom, aceἨti markeri pot fi ´mpŁrἪiἪi ´n: a) 

SecvenŞe ADN intronice - denumire derivatŁ din nomenclatura genei ´n care se gŁseĸte segmentul intronic (ex. 

markerul TH01 este o secvenἪŁ repetatŁ ´n tandem localizatŁ ´n intronul 1 al genei pentru tirozin-hidroxilaza). b) 

SecvenŞe ADN intergenice - denumire standard de tipul: DnSm unde "D" = macromolecula de ADN, "n" = numŁrul 

cromozomului, "S" = o singurŁ copie în întreg genomul, "m" = numŁrul locusului pe cromozom, ex. D5S818 

 

Nomenclatura alelelor  

Conform recomandŁrilor ISFH (Societatea InternaŞionala de HemogeneticŁ) din 1994 Ἠi 1997 [7], alelele 

markerilor STR trebuie denumite Şin©nd cont de numŁrul unitŁŞilor repetitive ce le compun, iar atunci c©nd existŁ 

alele care se abat de la motivul complet al unitŁŞii repetitive, se ia ´n considerare numŁrul unitŁŞilor repetitive 

complete, urmat de punct Ἠi numŁrul de nucleotide din motivul incomplet. Exemple: a) Alela 9 a markerului TH01 

prezintŁ motivul AATG repetat de 9 ori: [AATG]9 si b) Alela 9.3 a aceluiaĸi marker prezintŁ 6 repetiŞii ale motivului 

AATG urmat de motivul incomplet ATG Ἠi ´ncŁ 3 repetiŞii ale motivului complet: [AATG]6 ATG [AATG]3 

Ċn ceea ce priveĸte direcŞia de citire a macromoleculei de ADN se foloseĸte pentru STR intronic - direcŞia de 

codificare, iar pentru STR intergenic - primul motiv descris în literatura de specialitate (vezi Genbank [8]), 

respectiv primul motiv din secvenŞa, care defineĸte unitatea repetitivŁ. 

Aceste mŁsuri au fost luate ´n urma confuziilor care se creau în momentul în care se comparau diverἨi 

markerii STR (Ἠi respectiv unitŁŞile repetitive ale acestora), în literatura de specialitate. De exemplu existau autori 

care publicau markerul TH01 cu motivul AATG, pe c©nd alŞi autori publicau acelaĸi marker, folosind catena 

complementara, etichetând ca unitate repetitiva secvenŞa TCAT [9]. 

Cu toate acestea, sunt markeri STR consacraŞi ´n literatura de specialitate care nu respectŁ niciuna din 

regulile de mai sus TPOX - în intronul 10 al genei umane pentru tiroid peroxidaza, FGA în intronul 3 al genei 

pentru alfa fibrinogenul uman, CSF1PO în proto-oncogena c-fms, VWA - în intronul 40 al genei pentru factorul von 

Willebrand 

 

Tipuri de markeri STR 

Markeri STR Autozomali 

Ċn determinarea markerilor STR larg folosiἪi ´n studiile populaἪionale Ἠi cele forensice, stau eforturilor 

internaŞionale de a crea un set de loci standard pentru toate ἪŁrile care folosesc aceĸti markeri ´n identificarea de 

persoanŁ, ´n ideea uĸurŁrii cooperŁrii transfrontaliere. Aceasta presupune alinierea bazelor de date naŞionale la 

standardele formarii de baze de date internaŞionale, cŁutarea reciprocŁ Ἠi automata între douŁ sau mai multe baze 

de date naἪionale Ἠi nu în ultimul rând în asigurarea unui numŁr suficient de loci pentru discriminarea eficienta între 

indivizii unei populaŞii (mici). 

Ċn acest sens se evidenŞiazŁ propunerea de cŁtre FBI ´n 1998 a sistemului de 13 loci CODIS 

(Combined DNA Index System), a sistemului minim format din 6 loci propus de Interpol: ISSOL, identic 

cu Setul Standard European Ἠi a sistemului de 10 loci ce urmeazŁ a fi ratificat de ἪŁrile membre UE ´n 

urma Tratatul de la Pr¿m Ἠi a Deciziilor CE 2008/JAI/615 Ἠi 616. TendinŞa de standardizare este susŞinutŁ 

Ἠi facilitatŁ de producŁtorii de kit-uri de amplificare PCR multilocus, care eficientizeazŁ amplificarea 

markerilor STR ´n reacἪii unice, ceea ce limiteazŁ eforturile laboratoarelor de profil ´n a obŞine rezultatele 

dorite prin tatonŁri succesive. 
Ċn studiile de filogenie alŁturi de markerii SNP mitocondriali, sunt preferaŞi markeri STR heterozomali 

localizaἪi ´n special pe cromozomul Y, datorita ratei mutaŞionale mici. Cu toate acestea markerii STR autozomali 

utilizaŞi ´n genetica forensicŁ pot fi folosiŞi Ἠi ´n identificarea evenimentelor populaŞionale recente, ´ntruc©t se pare 

ca nu rata mutaŞiei este cea care determinŁ modificŁri semnificative ´n structura geneticŁ a unei populaŞii umane ci 

mai degrabŁ drift-ul genetic (explicat prin evenimente istorice precum rŁzboaie, colonizŁri, cataclisme etc.) Ἠi 

migraἪiile populaἪionale [13]. 
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Markeri STR Heterozomali (Y-STR) 

Markerii STR heterozomali, denumiἪi ĸi markeri STR gonozomali, sunt markeri STR localizaἪi pe 

cromozomul X sau Y. 

Cromozomul Y nu suferŁ recombinare cu echivalentul sau - cromozomul X, ceea ce face pe de-o parte ca 

acesta sŁ se transmitŁ exclusiv pe linie paternŁ, iar pe de altŁ parte rata mutaŞionalŁ sŁ fie considerabil redusŁ ´n 

comparaἪie cu markerii STR autozomali.  

AceastŁ situaἪie a permis folosirea markerilor STR de pe cromozomului Y ´n studii de paternitate Ἠi mai ales 

´n studii de filogenie pe linie paternŁ. 

Studiile populaŞionale efectuate cu ajutorul acestor markeri, au dezvŁluit pe baza gradientelor populaἪionale, 

de la nivelul ´ntregului glob pŁm©ntesc
1
, principalele evenimente migraŞionale (recente) ale populaἪiilor umane. 

Acest tip de studii efectuate la nivel majoritŁἪii populaἪiilor umane, alŁturi de cele efectuate folosind ADN 

mitocondrial, au dezvŁluit faptul cŁ, o imagine de ansamblu a influentelor acἪiunilor umane (istorice) asupra 

structurii populaἪionale, se poate realiza studiind toate cele 3 categorii de markeri: autozomali, heterozomali 

(cromozomul Y) Ἠi mitocondriali. Prin analiza separata a acestora se obἪin suficiente date pentru a urmŁrii anumite 

distribuŞii geografice, dar Şin©nd cont de modul ´n care fiecare marker din cei menἪionaἪi anterior, se transmite ´n 

descendenἪŁ, se poate considera informaἪia obἪinutŁ astfel ca fiind incompletŁ. 

Din punct de vedere topologic, acesti markerii STR se gŁsesc din abundenἪŁ ´n regiunea centralŁ a 

cromozomului Y. 

 

aŀǊƪŜǊƛ Ƴƛƴƛ{¢w όƳŀǊƪŜǊƛ {¢w ǊŜŘǳǓƛύ 

Markerii miniSTR sunt markeri STR a cŁror secvenŞe primer au fost micĸorate ´n vederea creĸterii eficienŞei 

în douŁ situaŞii posibile: a) ́ n cazurile mutaŞiilor prezente ´n regiunea de legare a primer-ilor clasici Ἠi b) în cazul 

probelor biologice degradate în care ADN-ul se gŁseĸte foarte fragmentat.  

EficienἪa sistemelor multiplex create folosind markeri miniSTR autozomali creἨte de 3-4 ori faἪŁ de kit-urile 

multiplex convenἪionale, ceea ce semnificŁ posibilitatea de a amplifica Ἠi de a obἪine rezultate reproductibile 

(respectiv profile genetice complete), pornind de la 30 pg ADN [14]. 

 

!ƴŀƭƛȊŀ ƎŜƴŜǘƛŎŇ ŀ ǇƻǇǳƭŀǚƛƛƭƻǊ 

{ǘŀōƛƭƛǊŜŀ ǊŜƭŀǚƛƛƭƻǊ ŘŜ ƞƴǊǳŘƛǊŜ ƎŜƴŜǘƛŎŇ a populŀǚƛƛlor ǇŜ ōŀȊŀ ŦǊŜŎǾŜƴסŜƭƻǊ ŀƭŜƭƛŎŜ ŀƭŜ 
markerilor STR 

Markerii STR sunt consideraἪi unul dintre cele mai puternice instrumente genetice folosite la ora actuala în 

genetica populaŞionalŁ datoritŁ variabilitŁἪii, heterozigoŞiei crescute (peste 0,60), a numŁrului crescute de alele, a 

distribuἪiei heterogene ´n genomul eucariotelor ĸi nu ´n ultimul r©nd a dimensiunilor reduse ce faciliteazŁ etapele 

tehnice de laborator.  

DatoritŁ iregularitŁἪii ĸi asimetriei procesului mutaŞional, a constr©ngerilor dimensionale ĸi a degradŁrii 

markerilor STR de-a lungul timpului, precum ĸi a altor factori insuficient studiaἪi, aceἨti markeri eἨueazŁ ´n 

reconstruirea de filogenii. Cu toate acestea, proprietŁἪile markerilor STR considerate a fi dezavantajoase din punct 

de vedere filogenetic (respectiv al comparaἪiilor interspecifice), permit folosirea acestora ca instrumente eficiente în 

studiile intraspecifice [15]. 

Ċn folosirea markerilor STR existŁ tendinἪa generalŁ de ai grupa în markeri cu ratŁ mutaŞionalŁ scŁzutŁ, 

specifici anumitor populaἪii, folosiἪi cu precŁdere ´n antropogeneticŁ ĸi markeri cu ratŁ mutaŞionalŁ crescutŁ, înalt 

polimorfici, folosiἪi cu precŁdere ´n genetica forensicŁ. AceastŁ ´mpŁrἪire nu este ´nsŁ ĸi cea mai eficientŁ din punct 

de vedere al disponibilitŁἪii datelor populaἪionale pe suprafeἪe geografice ´ntinse, motiv pentru care tot mai mulἪi 

cercetŁtori se ´ndreaptŁ cŁtre markerii STR uzitaἪi ´n genetica forensicŁ (datoritŁ abundenŞei studiilor zonale), ´n 

realizarea de studii filogenetice specifice antropogeneticii. La baza acestei abordŁri stau douŁ mari concepἪii 

contradictorii: a) nivelul crescut de variaἪie intra-populaἪionalŁ alŁturi de rata mutaŞionalŁ crescutŁ, specifice 

markerilor STR forensici indicŁ o difuziune rapidŁ a variaἪiei genetice, ceea ce creἨte riscul de a nu detecta evoluἪia 

convergentŁ dintre anumite populaἪii. b) "zgomotul de fond" ´nt©mplŁtor generat de variabilitatea alelicŁ a 

markerilor STR forensici nu este suficient de puternic pentru a masca semnalele evolutive generate de aceἨti loci 

iar pe de altŁ parte aceasta ar permite delimitarea geneticŁ a grupurilor etnice ´nrudite. 

 

                                                 
1
 Prin eforturile însemnate ale bazelor de date de profil cum este de exemplu YHRD - Y Chromosome Haplotype Reference 

Database [158]. 
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CŀŎǘƻǊƛ ŜǾƻƭǳǘƛǾƛ ƛƳǇƭƛŎŀסƛ ƞƴ ŘƛŦŜǊŜƴǚƛŜǊŜŀ ƎŜƴŜǘƛŎŇ ǇƻǇǳƭŀǚƛƻƴŀƭŇ 

aƛƎǊŀǚia 

C©nd probele biologice provin de la populaἪii ce sunt rŁsp©ndite pe o suprafaἪŁ geograficŁ mare, efectul 

migraἪiei ´ntre populaἪiile vecine, este suficient de diluat astfel ´nc©t, poate fi ignorat. Cavalli-Sforza ĸi Piazza 

(1975) au demonstrat prin simulŁri privind populaἪii distincte amestecate artificial ´n diferite proporἪii, cŁ 

admixtura geneticŁ
2
 afecteazŁ distanŞele genetice ale populaἪiilor amestecate, ´n mai multe feluri, ce se pot detecta 

prin inspectarea matricei de distanŞe genetice ĸi a dendrogramelor reconstruite [16].  

 

Drift-ul genetic 

Drift -ul genetic pare a fi cea mai impregnantŁ forἪŁ de diferenἪiere ´n cazul markerilor necodificatori. 

Efectele sunt vizibile prin analiza arborilor iar un potenἪial proces de selecἪie naturalŁ poate fi observatŁ numai 

dacŁ se cunosc Ἠi date din/despre trecutul genetic al populaἪiei 45]. Drift-ul genetic poate cauza modificŁri 

evolutive majore dacŁ populaἪia analizatŁ derivŁ dintr-un numŁr mic de indivizi, izolaἪi dintr-o populaἪie ancestralŁ 

ï efectul fondatorului, sau dacŁ a avut loc un fenomen de micἨorare a populaἪiei timp de una sau mai multe 

generaἪii, fenomen urmat de creἨterea acesteia - efectul gatului de sticlŁ [9]. 

 

{ŜƭŜŎǚƛŀ 

Spre deosebire de markerii STR autozomali, markerii STR ai cromozomului Y sunt supuἨi unei selecѿii de 

purificare, ´ntruc©t lipsa cromozomului Y (cariotipul 45,X) declanἨeazŁ sindromul Turner iar pierderea sau 

inactivarea genelor specifice cromozomului Y produc fenotipuri hermafrodite sau infertilitate masculinŁ.  

Fiind secvenἪe necodificatoare, selecἪia naturalŁ nu afecteazŁ direct markerii STR ai cromozomului Y (sau 

cel puἪin nu ´ntr-o manierŁ vizibila prin analiza arborilor genetici fŁrŁ informaἪii adiἪionale legate de trecutul 

populaἪiei), ´nsŁ datoritŁ lipsei recombinŁrii cromozomului Y orice selecἪie naturalŁ va afecta ´ntregul cromozom Y 

ĸi va produce creἨterea frecvenἪei liniei masculine ´ntr-o manierŁ mult mai rapidŁ dec©t cea prin drift genetic [17]. 

 

aǳǘŀǚƛŀ 

FaŞŁ de alἪi markeri moleculari, markerii STR sunt consideraἪi a fi instabili, av©nd o ratŁ mutaŞionalŁ crescutŁ 

(aproximativ 0,001 pentru markeri STR di ĸi tetranucleotidici ´n cazul speciei umane). 

Majoritatea mutaἪiilor sunt "single-step" sau "double-step" implic©nd o singura unitate repetitivŁ. Cu c©t 

alelele sunt mai mari cu at©t rata mutaἪiei este mai crescutŁ (dar nu neapŁrat ´ntr-o manierŁ proporἪionalŁ).  

Ċn ceea ce priveἨte dimensiunea alelelor acestor markeri, se pare cŁ existŁ mecanisme de constr©ngere a 

acesteia, astfel ´nc©t peste o anumitŁ dimensiune, alelele sunt rapid eliminate. De exemplu locii mai mari de 60 de 

repetiἪii sunt arareori observaἪi.  

Aceste mecanisme de constr©ngere constau ´n instabilitatea markerilor peste o anumitŁ mŁrime, exprimatŁ 

prin degradarea mutaŞionalŁ, prin deleŞii mari sau prin inserἪii ce duc la imperfecἪiuni ´n structura repetitivŁ a 

markerilor. 

Un rol important în procesul mutaŞional ´l are recombinarea geneticŁ, prezentŁ doar ´n cazul markerilor STR 

autozomali. Lipsa recombinŁrii ´n cazul markerilor STR heterozomali localizaἪi pe cromozomul Y se reliefeazŁ 

prin rata mutaŞionalŁ mult mai scŁzuta.  

Media aritmeticŁ a ratei mutaἪiilor celor mai uzitaἪi markeri STR este de 0,1628 pentru markerii STR 

autozomali ĸi 0,0028 pentru markerii STR heterozomali (Y), ceea ce semnificŁ un raport de o mutaἪie STR-Y la 58 

mutaἪii STR-A. Acest raport reflectŁ ´ntr-o oarecare mŁsura stabilitatea markerilor de pe cromozomul Y faἪŁ de cei 

autozomali ´n comparaἪiile inter-populaἪionale.  

 

5ƛǎǘŀƴסŀ ƎŜƴŜǘƛŎŇ 

DistanŞa geneticŁ reprezintŁ modalitatea prin care se mŁsoarŁ divergenἪa geneticŁ a douŁ populaἪii sau specii 

distincte prin numŁrarea substituἪiei alelice per locus ce a avut loc în cadrul fiecŁrei populaἪii/specii [18]. 

 
 

 

                                                 
2
 Admixtura geneticŁ este rezultatul ´ncruciἨŁrii indivizilor din douŁ sau mai multe populaŞii separate anterior. Rezultatele 

admixturei constau în introducerea de noi linii genetice într-o populaŞie. 
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Cavalli-{ŦƻǊȊŀ ǒƛ 9ŘǿŀǊŘǎ όмфстύ 

Cavalli-Sforza ĸi Edwards au propus calcularea distanŞei genetice prin distribuἪia topologicŁ a corzii 

determinate de o funcἪie trigonometricŁ ´n urma reprezentŁrii populaἪiilor pe suprafaἪa unei semisfere 

multidimensionale imaginare, ´n funcἪie de frecvenŞele alelice la un anumit locus 50].  

Metoda de calculare a distanŞei genetice propusŁ de Cavalli-Sforza ĸi Edwards pleacŁ de la premisa cŁ 

diferenἪele genetice sunt datorate doar drift-ului genetic [19] 

 

Nei (1972)  

Nei a descris o metodŁ de calculare a distanŞei genetice bazatŁ pe identitatea secvenἪelor ADN ´n populaἪiile 

luate ´n studiu. Aceasta metoda mŁsoarŁ diferenἪele alelice acumulate per locus. DacŁ rata mutaἪiei este constantŁ, 

aceasta este direct proporἪionalŁ cu timpul de diferenἪiere populaἪionalŁ ´n condiἪii de izolare sexualŁ iar ´n anumite 

modele de migraἪie aceastŁ distanŞŁ este direct proporἪionalŁ ĸi cu distanŞa geograficŁ.  

Metoda de calculare a distanŞei genetice promovatŁ de Nei presupune ca diferenἪele genetice sunt datorate 

atât drift-ului genetic c©t ĸi mutaἪiei [20].  

 

wŜȅƴƻƭŘǎΣ ²ŜƛǊ ǒƛ /ƻŎƪŜǊƘŀƳ όмфуоύ  

Reynolds, Weir ĸi Cockerham au propus o metodŁ de calcul a distanŞei genetice pe baza FST - coeficientul de 

´nrudire (coancestry coefficient). Coeficientul de ´nrudire reprezintŁ probabilitatea fAB ca douŁ secvenἪe ADN 

omoloage, una provenind de la persoana A iar cealaltŁ de la o persoana B, sŁ fie identice prin descendenta, 

respectiv descind din aceeaἨi secvenἪŁ ancestralŁ. Probabilitatea complementarŁ 1-fAB este probabilitatea ca douŁ 

secvenἪe sŁ provinŁ din strŁmoἨi ne´nrudiἪi. 

DistanŞele genetice bazate pe coeficientul de ´nrudire pleacŁ de la premisa cŁ diferenἪele genetice sunt 

datorate doar drift-ului genetic ĸi sunt considerate a fi ideale pentru a mŁsura evoluἪia pe termen scurt [21]. 

Asemenea metodei propuse de Cavalli-Sforza ĸi Edwards ce se bazeazŁ doar pe drift-ul genetic, metodŁ 

propusŁ de Reynolds, Weir ĸi Cockerham este mai eficienta ´n cazul populaἪiilor de mici dimensiuni. 

 

aŜǘƻŘŜ ŘŜ ŎƻƴǎǘǊǳŎǚƛŜ ŀ ŘŜƴŘǊƻƎǊŀƳŜƭƻǊ 

O listŁ ´ntreagŁ de metode de construire a arborilor filogenetici au fost descrise de-a lungul timpului. Dintre 

acestea se pot enumera: a) Cluster analysis (Ward 1963, Edwards ĸi Cavalli-Sforza 1964); b) Least-squares tree 

(Cavalli-Sforza ĸi Edwards 1967, metoda similarŁ Fitch ĸi Margoliash 1976); c) Maximum likelihood (Cavalli-

Sforza ĸi Edwards 1967, metoda perfecἪionatŁ Felsenstein 1973, Thompson 1975); d) Average linkage - UPGMA 

(Sokal ĸi Michener 1958); e) Minimum-string model (Cavalli-Sforza ĸi Edwards 1967); f) Neighbor joining (Saitou 

ĸi Nei 1987), etc..  

 

Neighbor-Joining 

Metoda de reprezentare a arborilor filogenetici Neighbor-Joining a fost propusŁ de Saitou ĸi Nei ´n 1987 ĸi 

constŁ ´n gŁsirea de perechi de unitŁἪi taxonomice operaἪionale (OTU = vecini) care micἨoreazŁ lungimea totalŁ a 

ramurilor la fiecare nivel de grupare a acestora, începând cu un arbore sub forma de stea [22].  

Ἡin©nd cont de aceste formule, definiἪia modernŁ a metodei Neighbor-Joining este aceea cŁ aceastŁ metodŁ 

selecteazŁ ca ĸi vecini la nivelul fiecŁrei ramificaἪii, acele ramificaἪii care micἨoreazŁ lungimea totalŁ a arborelui, 

într-o manierŁ generalizatŁ descrisŁ de formula de calcul elaboratŁ de Pauplin ´n 2000 pentru arborii binari ĸi apoi 

extinsŁ la cei nebinari de Semple ĸi Steel ´n 2004. 

 

UPGMA (Unweihted Pair-Group Method using arithmetic Averages) 

NumitŁ ĸi "metoda legŁturii medii", UPGMA a fost sugeratŁ de Sokal ĸi Michener ´n 1958 pentru taxonomie 

numericŁ [16]. 

UPGMA este o metodŁ de creare a arborilor prin gruparea perechilor de taxoni similari ´ntr-un taxon unitar 

pentru ramificaἪiile ulterioare. AceastŁ metodŁ se bazeazŁ pe rate evolutive egale ´ntre taxonii (structurile) analizaἪi 

ĸi ´Ἠi pierde veridicitatea c©nd acestea ipotezŁ este ´ncŁlcatŁ. DatoritŁ acestei caracteristici toἪi arborii construiἪi prin 

metoda UPGMA sunt cladograme.  

Atunci c©nd ratele evolutive sunt egale, se considera ca funcἪioneazŁ un ceas molecular [23]. Un ceas 

molecular este o metoda prin care se estimeazŁ timpul evolutiv pe baza calculŁrii distanŞei genetice dintre taxoni ĸi 

a unei rate de calibrare (numŁrul de modificŁri genetice per unitate de timp), ´n vederea convertirii distanŞei 

genetice ´n timp. Ċntruc©t rata de calibrare diferŁ de la un taxon la altul, de la o gena la alta, aceasta se calculeazŁ 

pentru fiecare set de date în parte folosind o rata de diversificare cunoscutŁ.  
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Tipuri de reprezentare a dendrogramelor 

Dendrogramele sunt cu dimensiunea ramurilor datŁ de distanŞa geneticŁ dintre populaἪii - filograme sau cu 

dimensiunea ramurilor egala pentru toate populaἪiile - cladograme. Acestea la rândul lor pot fi dreptunghiulare, 

înclinate, circulare sau radiale. 

Ἡin©nd cont de natura dendrogramelor (arbori fŁrŁ rŁdŁcina), ´n studiul de faŞŁ, am considerat drept cele mai 

realistice reprezentŁri filogramele Ἠi cladogramele radiale.  

 

!ƴŀƭƛȊŀ ƎŜƻƎŜƴŜǘƛŎŇ ŀ ǇƻǇǳƭŀǚƛƛƭƻǊ 

CǳƴŘŀƳŜƴǘǳƭ ǘŜƻǊŜǘƛŎ ŀƭ ŀōƻǊŘŇǊƛƛ ƎŜƻǎǘŀǘƛǎǘƛŎŜ 

AlŁturi de calculul distantelor genetice Ἠi construirea de dendrograme, o alta metodŁ de analiza geneticŁ a 

populaἪiilor constŁ ´n crearea de harἪi geografice ale frecvenἪelor alelice Ἠi a derivatelor acestora (frecvenἪele 

genotipice, haplotipice, a profilelor genetice, etc.). 

HŁrἪile geografice ale frecvenἪelor pot reflecta sau nu ´n funcἪie de markerul, alela, genotipul, haplotipul sau 

profilul genetic analizat, diferite relaἪii inter-populaἪionale de la simpla similitudine a acestora pana la gradiente a 

cŁror apariἪie pot fi interpretate ca fiind rezultatul selecἪiei naturale sau a drift-ului genetic [16]. 

AceastŁ abordare este susἪinutŁ Ἠi de prima lege a geografiei enunἪatŁ de Waldo Tobler în 1970  

[24]:"Toate lucrurile sunt asemŁnŁtoare unele cu altele, ´nsŁ lucrurile mai apropiate sunt mai 
asemŁnŁtoare dec©t cele depŁrtate" precum Ἠi de Teoria Corelaѿiei prin Gradient enunἪatŁ de Gregory B. 

Yates în 1996  [25]: "Topologia ҍi fizica elementarŁ constr©nge selecŞia naturalŁ" 

Pentru realizarea harἪilor geografice ale frecvenἪelor este necesarŁ compactarea informaἪiei genetice într-o 

structura numericŁ unitarŁ (SUOF), care sŁ reflecte diferenἪele genetice inter-populaἪionale. AceastŁ structurŁ 

numericŁ unitarŁ poate fi consideratŁ: alela cu cea mai mare frecvenŞŁ, genotipul cu cea mai mare frecvenŞŁ (format 

din frecvenἪa primelor douŁ alele cu cea mai mare frecvenŞŁ), profilul genetic homozigot cu cea mai mare 

frecvenŞŁ, profilul genetic heterozigot cu cea mai mare frecvenŞŁ, haplotipul cu cea mai mare frecvenŞŁ, 

componentul principal (PC), etc.. 

Asocierea coordonatelor geografice cu aceste structuri unitare, pentru populaἪiilor analizate, permite crearea 

unor harἪi bazate at©t pe simpla interconectare deterministŁ, cât Ἠi prin metode geostatistice care permit 

interconectarea punctelor geografice Ἠi determinarea interrelaἪiilor dintre acestea (statistic Ἠi probabilistic). 

Cel mai simplu exemplu este cel a douŁ puncte geografice care prezintŁ douŁ frecvenἪe diferite (valori 

SUOF). Ċn urma comparŁrii celor douŁ puncte se pot emite urmŁtoarele ipoteze de lucru: a) existŁ o relaἪie între 

acestea - exprimatŁ printr-un gradient care poate fi interpretat ca un eveniment de tipul "migraἪie" sau "drift" si 

b)nu existŁ nici o relaἪie ´ntre acestea, situaἪie care poate fi explicatŁ prin existenta unei bariere geografice, 

culturale sau de alta naturŁ, între populaἪiile analizate. 

Dificultatea interpretŁrii acestui exemplu creἨte în momentul în care vorbim de mai multe puncte. Se pot 

aplica aceleaἨi ipoteze de lucru pentru fiecare punct faἪŁ de toate celelalte.  

Metodele geostatistice pornesc de la premisa ca rezultatele unui studiu se datoreazŁ unui proces randomic 

constr©ns (dependent de anumiἪi factori). Ċn context spaἪial sau temporar aceasta dependenἪŁ este numita 

autocorelaѿie. 

Lu©nd ´n considerare interrelaἪiile dintre punctele geografice corespondente populaἪiilor analizate, metodele 

geostatistice permit probabilistic determinarea punctelor intermediare ´n aἨa fel ´nc©t gradientul generat depinde de 

relaἪia particularŁ a fiecŁrui punct cu toate celelalte într-o maniera de tip reἪea constringentŁ. 

Din punct de vedere al etapelor de lucru metodele geostatistice folosesc datele studiului de douŁ ori  [26]: a) 

pentru stabilirea regulilor de interdependenἪŁ (estimarea autocorelŁrii spaἪiale) Ἠi b) pentru realizarea de predicἪii.  

Metodele geostatistice si aplicarea lor în varia domenii (minerit, meteorologie, hidrologie, ecologie, 

medicinŁ, genetica populaἪiilor, etc.), nu ar fi fost posibilŁ fŁrŁ un suport informatic (software si hardware) 

corespunzŁtor [27], fiind aportul numeroaselor studii interdisciplinare rezultate din necesitatea de a crea 

instrumente ajutŁtoare puternice care sŁ permitŁ analiza si predicἪia de fenomene spatio-temporale si mai presus de 

toate simularea acestora [28].  

 

ScurtŇ ŘŜǎŎǊƛŜǊŜ ŀ ǳƴƻǊ ƳŜǘƻŘŜ ŘŜǘŜǊƳƛƴƛǎǘŜ Ǔƛ ƎŜƻǎǘŀǘƛǎǘƛŎŜ  

Interpolarea este o metodŁ matematicŁ de construire a noi puncte (date) în intervalul discret determinat de 

punctele (datele) cunoscute. Interpolarea datelor folosind geostatistica a fost introdusŁ pentru prima oarŁ de 

Matheron (1962), pentru a estima volumul de minereu în ingineria miniera [29]. 

 

http://www.viswiki.com/en/Waldo_Tobler
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aŜǘƻŘŜ ŘŜ ƛƴǘŜǊǇƻƭŀǊŜ ŘŜǘŜǊƳƛƴƛǎǘŇ 

LƴǘŜǊǇƻƭŀǊŜŀ ǇǊƛƴ Řƛǎǘŀƴǚŀ ƛƴǾŜǊǎ ǇǊƻǇƻǊǚƛƻƴŀƭŇ όLƴǾŜǊǎŜ ŘƛǎǘŀƴŎŜ ǿŜƛƎƘǘƛƴƎ - IDW) 

IDW este o metoda de interpolare deterministŁ rapidŁ Ἠi exactŁ care se bazeazŁ pe Legea lui Tobler (lucrurile 

apropiate sunt mai asemŁnŁtoare ´ntre ele dec©t cele ´ndepŁrtate). Pentru a prezice o valoare pentru o locaἪie 

nemŁsurata IDW foloseἨte valorile locaἪiilor ´nconjurŁtoare, astfel ca valorile locaἪiilor apropiate vor influenἪa mai 

mult valoarea prezisŁ dec©t cele depŁrtateé Cu alte cuvinte, IDW pleacŁ de la premisa ca valorile mŁsurate au o 

influenἪŁ localŁ invers proporἪional cu distanἪa. SuprafaἪa calculatŁ folosind IDW este dependenta de valoarea unei 

puteri Ἠi de strategia de cŁutare a punctelor vecine [26,30]. 

 

LƴǘŜǊǇƻƭŀǊŜŀ ǇƻƭƛƴƻƳƛŀƭŇ ƎƭƻōŀƭŇ 

Interpolarea Polinomiala GlobalŁ este o metodŁ de interpolare deterministŁ, rapidŁ Ἠi inexactŁ, care reflectŁ 

o suprafaἪa netedŁ definitŁ de o funcἪie matematicŁ (funcἪie polinomialŁ). Aceasta metodŁ dŁ cele mai bune 

rezultate pentru suprafeἪele care ´Ἠi schimba forma ´ncet Ἠi gradual. Metoda nu Ἢine cont de erorile de predicἪie 

motiv pentru care suprafeἪele calculate sunt sensibile la aberanἪii (valori extrem de ridicate sau de scŁzute), ´n 

special la margini [26,30]. 

 

LƴǘŜǊǇƻƭŀǊŜŀ ǇƻƭƛƴƻƳƛŀƭŇ ƭƻŎŀƭŇ 

Interpolarea LocalŁ PolinomialŁ este o metodŁ de interpolare deterministŁ, relativ rapidŁ, inexactŁ, care este 

mult mai flexibilŁ decât Interpolarea PolinomialŁ GlobalŁ. DacŁ cea din urmŁ defineἨte un polinom pentru 

´ntreaga suprafaŞŁ, Interpolarea PolinomialŁ LocalŁ defineἨte mai multe polinoame, fiecare ´n limitele suprapunerii 

cu cele ´nvecinate. Forma, numŁrul maxim Ἠi minim al punctelor ce formeazŁ aceste polinoame pot fi definite. 

Interpolare PolinomialŁ LocalŁ este sensibilŁ la distanἪa locaἪiilor ´nvecinate. Ca ĸi ´n cazul IDW, poate fi 

definit un model care sŁ reprezintŁ o anizotropie
3
  [26,30]. 

 

CǳƴŎǚƛƛ ǊŀŘƛŀƭŜ ŘŜ ōŀȊŜ όwŀŘƛŀƭ ōŀǎƛǎ ŦǳƴŎǘƛƻƴǎ - RBF) 

Metoda RBF este o metodŁ de interpolare deterministŁ relativ rapidŁ, exactŁ, mult mai flexibilŁ decât IDW, 

însŁ faἪŁ de aceasta necesitŁ luarea ´n calcul a mai multor parametrii. Nu existŁ nici o evaluare a erorilor de 

predicŞie. Metoda oferŁ suprafeŞe de predicŞie, care sunt comparabile ca forma Ἠi exactitate cu cele ale metodei 

Kriging. RBF nu permite investigarea datelor prin autocorelare, ceea ce o face mai puŞin flexibilŁ ĸi mai mult 

automatŁ decât Kriging. RBF nu face presupuneri despre datele analizate. 

RBF este folositŁ pentru calcularea de suprafeŞe netede pornind de la un numŁr mare de puncte (date). 

FuncŞiile produc rezultate bune pentru suprafeŞe uĸor diferite, cum ar fi altitudinea. Tehnica este inadecvatŁ, atunci 

c©nd existŁ schimbŁri valorice mari ´n punctele ce compun o suprafaἪa mica orizontalŁ ĸi / sau c©nd datele sunt 

predispuse la erori sau sunt incerte  [26,30]. 

 

Metode Geostatistice 

Kriging4 

Metoda Kriging a fost dezvoltatŁ de cel care a folosit pentru prima oara interpolarea datelor în geostatisticŁ - 

Matheron (1962) si permite interpolarea punctelor Ἢin©nd cont de contribuἪia diferita a valorilor acestora. Ea a fost 

descrisa ca o predictive optima pentru interpolarea unei variabile dintre locaἪia sa si punctele ́ mprŁἨtiate ´n 

vecinŁtate [29].  

Kriging este o metodŁ de interpolare relativ rapid care poate fi exactŁ sau cu efect de liniarizare, ´n funcŞie de 

modelul de mŁsurare al erorii. Este foarte flexibilŁ ĸi permite investigarea graficelor de autocorelare spaŞialŁ. 

Kriging foloseĸte modele statistice care permit o varietate de rezultate, inclusiv harta predicἪiilor, eroarea standard 

de predicŞie, probabilitatea, etc. Flexibilitatea acestei abordŁri poate necesita luarea mai multor decizii. Kriging 

pleacŁ de la premisa ca datele provin dintr-un proces stocastic staŞionar iar unele variante ale metodei presupune 

distribuἪia normala a datelor. 

Autocorelarea se realizeazŁ ´n funcŞie de distanŞŁ. Aceasta este o trŁsŁturŁ definitorie a geostatisticii. În 

statistica clasicŁ, se presupune cŁ observaŞiile sunt independente Ἠi deci nu existŁ nici o corelaŞie ´ntre ele. Ċn 

                                                 
3
 Proprietate a unei substanἪe, corp, fenomen etc., de a prezenta caracteristici variate ´n funcἪie de direcἪia de mŁsurare Ἠi de 

observare. 
4
 Verbul englezesc "to krige" si substantivul "kriging" vin de la numele matematicianului francez Daniel Gerhardus Krige, care a 

pus bazele acestei metode matematice [70]. 
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geostatisticŁ, informaŞiile cu privire la locaŞii spaŞiale permit calcularea distantelor dintre punctele observate ĸi 

modelul autocorelat ´n funcŞie de distanŞa. 

Metoda Kriging ´n funcἪie de parametrii luaἪi ´n considerare se ´mparte ´n: Kriging ObiSUOFit, Simplu, 

Universal Ἠi Indicator  [26,30]. 

 

Cokriging 

Cokriging este o metodŁ de interpolare relativ rapidŁ, care poate fi exact sau cu efect de liniarizare, ´n funcŞie 

de modelul de mŁsurare a erorii. Cokriging foloseĸte seturi de date multiple ĸi este foarte flexibilŁ, permiŞ©nd 

investigarea graficelor de corelare ´ncruciἨatŁ ĸi autocorelare. Cokriging foloseĸte modele statistice care permit o 

varietate de rezultate, inclusiv harta predicŞii, erori standard de predicŞie, probabilitate, etc. Flexibilitatea acestei 

metode necesitŁ luarea mai multor deciziilor. Cokriging presupune ca datele sunt rezultatul unui proces stocastic 

staŞionar iar unele variante ale metodei presupune distribuἪia normala a datelor  [26,30]. 

 

 

t!w¢9! 9·t9wLa9b¢![( - ANALIZA A 15 MARKERI STR AUTh½ha![L  L мт a!wY9wI STR 
HETEROZOMALI (Y) PENTRU STABILIREA PARAMETRILOR STATISTICI Pht¦[!פLhb![LΣ ! 
w9[!פLL[hw 59 Obw¦5Lw9 D9b9¢L/(  L ! !b!LIZEI GEOSTATISTICE ! 5L{¢wL.¦פL9L 
Cw9/±9b9פ[hw ![9[L/9Σ Ob tht¦[!פLL[9 59 PE TERITORIUL ROMÂNIEI 
 

OBIECTIVE 

1) Determinarea frecvenŞelor alelice ale unor markeri STR autozomali ĸi heterozomali ´n populaŞiile de pe 
teritoriul României. 

2) Analiza parametrilor statistici populaἪionali (generali - heterozigoἪia, echilibrul Hardy-Weinberg, testul de 

diferenἪiere populaἪionalŁ Ἠi forensici - probabilitatea de potrivire, puterea de discriminare, puterea de 

excludere, conἪinutul informativ al polimorfismului, indicele de paternitate, etc.) pentru principalele populaἪii 

umane de pe teritoriul României - Valahia, Dobrogea, Transilvania Ἠi Moldova. 

3) Stabilirea relaἪiilor de ´nrudire geneticŁ, ´ntre populaἪiile umane de pe ´ntreg teritoriul Rom©niei (Valahia, 
Dobrogea, Transilvania Ἠi Moldova) Ἠi populaἪiile ´nvecinate geografic, pe baza frecvenἪelor alelice ale 

markerilor STR autozomali, a distanἪelor genetice Ἠi a dendrogramelor construite. 

4) Stabilirea relaἪiilor de ´nrudire geneticŁ, ´ntre populaἪia din S-E Rom©niei Ἠi populaἪiilor ´nvecinate 

geografic, pe baza frecvenἪelor alelice ale markerilor STR heterozomali, a distanἪelor genetice Ἠi a 

dendrogramelor construite. 

5) Identificarea prin metode geostatistice a unor gradiente genetice populaἪionale, pe baza frecvenἪelor alelice 
ale markerilor STR autozomali. 

6) Determinarea probabilisticŁ a originii geografice a unui profil genetic (DPOGPG), pe baza frecvenŞelor 
alelice ale markerilor STR - simulare geostatisticŁ folosind populaŞiile umane de pe teritoriul Rom©niei. 

 

aŀǘŜǊƛŀƭŜ ǒƛ ƳŜǘƻŘŜ 

Tot fluxul procesŁrii probelor biologice a fost efectuat conform procedurilor standard ĸi a instrucἪiunilor 

tehnice de lucru ale Sistemul de Analize Genetice al Institutului de Criminalistica, care este acreditat (ISO 17025) 

din 2005 de RENAR
5
. La acestea se adaugŁ testele de validare internaἪionalŁ, efectuate pentru markerii STR 

autozomali (GEDNAP) precum Ἠi pentru markerii STR heterozomali (Y STR Haplotyping Quality Assurance 

Exercise 2008. 

 

 

                                                 
5
 www.politiaromana.ro/Criminalistic/renar.htm 

Analiza statisticŁ Ἠi geostatisticŁ, respectiv calcularea parametrilor populaἪionali, a relaἪiilor de ´nrudire 

geneticŁ Ἠi determinarea probabilisticŁ a originii geografice a unui profil genetic, s-a realizat pe baza 

frecvenἪelor alelice ce se regŁsesc ´n Anexa I. Calculul frecvenἪei alelice s-a realizat prin ´mpŁrἪirea 

numŁrului de copii ale unei anumite alele, la numŁrul total de alele prezente ´n populaἪie (mai exact ´n 

lotul de profile genetice / indivizi analizat) 
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tƻǇǳƭŀסƛƛƭŜ !ƴŀƭƛȊŀǘŜ 

9Ǔŀƴǘƛƻƴ ǇƻǇǳƭŀǚƛƻƴŀƭ Ǝeneral  

Un numŁr de 10.884 probe biologice (saliva, sânge, fire de par, etc.) au fost recoltate de la persoane 

ne´nrudite (persoane condamnate ĸi alte categorii de persoane implicate ´n procese judiciare - suspecŞi, victime, 

martori, rude ale unor persoane sau cadavre neidentificate etc.)
 6

, în acord cu Legea Nr. 76/2008 privind 

organizarea ĸi funcŞionarea Sistemului NaŞional de Date Genetice Judiciare. 

În vederea folosirii persoanelor condamnate în studiul populaἪional de faἪŁ, s-a Ἢinut cont în primul rând de 

Legea Nr. 275 din 4 iulie 2006 care prevede la Art. 11 (5): "Administraҏia NaҏionalŁ a Penitenciarelor 

stabileҍte penitenciarul ´n care persoana condamnatŁ va executa pedeapsa privativŁ de libertate. 
La stabilirea penitenciarului se va avea în vedere ca acesta sŁ fie situat c©t mai aproape de 
localitatea de domiciliu a persoanei condamnate." 

În realitate numŁrul probelor procesate/analizate a fost mult mai mare, din totalul acestora selectându-se 

10.884 probele biologice a cŁror profil genetic a fost obἪinut complet la toἪi markerii STR analizaἪi, pentru a evita 

astfel eventuale erori datorate numŁrului diferit de alele numŁrate în calculul frecvenἪelor alelice Ἠi a derivatelor 

acestora. Profilele genetice au fost ´mpŁrἪite la r©ndul lor în funcἪie de judeἪul de origine conform Tabel 1 Ἠi Figura 

1. 
JudeἪ PopulaἪie

1
 Lot

2
 Lot (%)

3
 JudeἪ PopulaἪie

1
 Lot

2
 Lot (%)

3
 

Alba AB 374.727 296 0,08 Harghita HR 325.682 222 0,07 

Arad AR 457.318 366 0,08 Hunedoara HD 470.103 326 0,07 

Argeҍ AG 644.487 539 0,08 Ialomiҏa IL 289.501 561 0,19 

BacŁu BC 719.655 338 0,05 Iaҍi IS 818.929 487 0,06 

Bihor BH 593.897 228 0,04 Ilfov IF 298.021 203 0,07 

Bistriҏa - NŁsŁud BN 316.869 239 0,08 Maramureҍ MM 512.560 250 0,05 

Botoҍani BT 453.958 374 0,08 Mehedinҏi MH 296.609 220 0,07 

BrŁila BR 363.979 501 0,14 Mureҍ MS 581.400 269 0,05 

Braҍov BV 596.467 361 0,06 Neamҏ* NT 566.740 50 0,01 

Bucureҍti B 1.943.981 465 0,02 Olt* OT 473.128 22 0,00 

BuzŁu* BZ 486.445 14 0,00 Prahova PH 819.600 538 0,07 

CŁlŁraҍi* CL 314.081 65 0,02 SŁlaj* SJ 242.854 2 0,00 

Caras-Severin* CS 326.067 6 0,00 Satu Mare* SM 365.975 47 0,01 

Cluj CJ 692.021 315 0,05 Sibiu* SB 423.144 14 0,00 

Constanta CT 719.727 636 0,09 Suceava* SV 707.251 34 0,00 

Covasna* CV 223.208 8 0,00 Teleorman* TR 410.288 24 0,01 

D©mboviҏa DB 531.441 445 0,08 Timiҍ TM 673.212 161 0,02 

Dolj DJ 710.669 571 0,08 Tulcea TL 249.779 287 0,11 

Galaҏi GL 613.509 184 0,03 Vâlcea* VL 410.309 4 0,00 

Giurgiu GR 282.638 294 0,10 Vaslui VS 456.020 273 0,06 

Gorj GJ 380.061 467 0,12 Vrancea VN 392.317 178 0,05 

Total       21.528.627 10.884 0,05 

Tabel 1 - DistribuἪia profilelor genetice genotipate în funcἪie de judeἪ (1 - populaἪia Rom©niei la 1 ianuarie 2008 [31], 2 - Lotul populaἪional 

analizat, 3 - C©t reprezintŁ în % lotul populaἪional analizat din populaἪia fiecŁrui judeἪ, Bucureķti a fost exclus din analiza geostatisticŁ întrucât 
nu reflecta structura geneticŁ a populaἪiei locale, * - populaἪie exclusa din analiza geostatisticŁ ´ntruc©t nu prezintŁ un numŁr de profile genetice 

relevant din punct de vedere statistic). 

 

                                                 
6
 ´n realitate numŁrul probelor biologice analizate este mult mai mare, 10.887 reprezent©nd numŁrul de profile genetice 
complete la cei 15 loci STR autozomali, respectiv 17 loci STR heterozomali analizaἪi. 
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Figura 1 - DistribuŞia geograficŁ a judeŞelor a cŁror populaἪii au 
fost incluse în analiza geostatisticŁ. 

 
Toate populaἪiile analizate întrunesc cerinἪele unui studiu de geneticŁ populaἪionalŁ forensicŁ  [32]. 

Din eἨantionul general a fost desprins un lot fŁrŁ vreo importanἪŁ populἪionalŁ care a fost folosit pentru a 

evalua parametri de optimizare a extracἪiei magnetice a ADN-ului în sistem automat (vezi Cap. 5.4.5). Acest lot a 

fost compus din 6246 probe biologice de referinἪŁ (recoltate pe diferite suporturi) care au fost analizate astfel: - 

5220 au fost procesate în sistem automat (Freedom Evo 150) din care 5184 au fost celule epiteliale bucale; - 1026 

au fost procesate în sistem neautomat (manual); - 486 au fost procesate folosind Chelex; - 5788 au fost procesate 

folosind particule paramagnetice; - 450 probe procesate folosind rŁἨina Chelex Ἠi 2610 folosind particule 

paramagnetice au fost amplificate prin reacἪia PCR ´n douŁ concentraἪii distincte (2 Ἠi respectiv 4,75 ɛl volum 

ADN izolat); - 3878 au fost diluate 1/5 (raἨinŁ Chelex Ἠi particule paramagnetice) procesate în sistem neautomat; - 

720 au fost diluate 1/5 (raἨinŁ Chelex Ἠi particule paramagnetice) procesate ´n sistem automat; - 1350 au fost 

diluate 1/3 (raἨinŁ Chelex Ἠi particule paramagnetice) procesate ´n sistem automat.  

 

9ǓŀƴǘƛƻŀƴŜ ǇƻǇǳƭŀǚƛƻƴŀƭŜ regionale (parametri ǎǘŀǘƛǎǘƛŎƛ ǇƻǇǳƭŀǚƛƻƴŀƭƛ) 

Markeri STR autozomali  

Un numŁr de 5777 probe biologice au fost ´mpŁrŞite în 4 macroregiuni istorice astfel: 

- Valahia - probe biologice recoltate de la un numŁr de 1910 persoane provenite din 14 din cele 15 judeἪe ale 

regiunii: Argeĸ (259), BrŁila (148), BuzŁu (10), CŁlŁraĸi (11), D©mboviŞa (215), Dolj (288), Giurgiu (114), 

Gorj (154), IalomiŞa (117), Ilfov (113), MehedinŞi (122), Olt (20), Prahova (331) ĸi Teleorman (8); 

- Transilvania - probe biologice recoltate de la un numŁr de 1977 persoane provenite din 14 din cele 16 judeἪe 

ale regiunii: Alba (187), Arad (245), Bihor (125), BistriŞa-NŁsŁud (168), Braĸov (235), Caraĸ-Severin (3), 

Cluj (200), Harghita (140), Hunedoara (227), Maramureĸ (186), Mureĸ (161), Satu Mare (21), Sibiu (14) ĸi 

Timiĸ (65); 

- Moldova - probe biologice recoltate de la un numŁr de 1321 persoane provenite din toate cele 8 judeἪe ale 

regiunii: BacŁu (236), Botoĸani (276), GalaŞi (133), Iaĸi (333), NeamŞ (30), Suceava (6), Vaslui (192) ĸi 

Vrancea (115); 

- Dobrogea - probe biologice recoltate de la un numŁr de 569 persoane provenite din ambele judeἪe ale 

regiunii: ConstanŞa (393) ĸi Tulcea (176). 

 

Markeri STR heterozomali 

Un numŁr de 154 probe biologice (saliva Ἠi s©nge) au fost recoltate de la 154 persoane de sex masculin 

neînrudite
7
 (suspecἪi ´n cazuri de viol, tentativa de viol, pedofilie, incest, etc.), ´n acord cu Codul de Procedura 

PenalŁ. Acestea au fost recoltate din judeἪele: Alba (1), Arad (1), ArgeἨ (2), BistriἪa-NŁsŁud (1), BraἨov (3), 

BucureἨti (5), CŁlŁraἨi (52), Cluj (2), Constanta (5), D©mboviἪa (6), Harghita (1), Hunedoara (3), IalomiἪa (1), IaἨi 

(4), MehedinἪi (2), MureἨ (1), NeamἪ (2), Olt (19), Prahova (4), Suceava (2), Teleorman (4), TimiἨ (1), Vaslui (4) Ἠi 

Vrancea (28). Din cele 154 de persoane analizate s-a selecἪionat un lot reprezentativ pentru regiunea de sud-est a 

Rom©niei compus din 122 de persoane din 9 judeἪe: Argeĸ, CŁlŁraĸi, ConstanŞa, D©mboviŞa, IalomiŞa, Olt, Prahova, 

Teleorman ĸi Vrancea.  

                                                 
7
 Neînrudite din punct de vedere a datelor de identificare a persoanei. 
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* * *  
Probele biologice provenite de la persoanele din Bucureѽti au fost excluse din populaѿia din Valahia pentru 

markerii STR autozomali ĸi din populaѿia din S-E României în cazul markerilor STR heterozomali (Y), deoarece 

Bucureѽtiul ca oricare alta metropolŁ este compusŁ dintr-o populaѿie foarte heterogenŁ ce nu reflectŁ populaѿia 

endogenŁ specifica regiunii geografice în care se afla.  

 

9Ǔŀƴǘƛƻƴ popuƭŀǚƛƻƴŀƭ ŘŜ ǎƛƳǳƭŀǊŜ DPOGPG 

Pentru stabilirea probabilistica a originii geografice a unui profil genetic (DPOGPG), au fost stabilite douŁ 

loturi populaἪionale: a) Lot A (lot de construcἪie a bazei de date) - compus din 7527 profile genetice complete (15 

loci STR) provenite de la persoane neînrudite de pe teritoriul României. Aceste profile genetice au fost grupate 

dupŁ judeἪele de origine, select©ndu-se doar acele judeἪe care au prezentau un numŁr de persoane genotipate situat 

în jurul valorii de 0,03% din mŁrimea populaŞiei la 1 ianuarie 2008 (Figura 1). În urma acestei filtrŁri au rezultat 29 

de judeŞe pentru care s-a calculat frecvenἪa alelicŁ (Tabel 1). Municipiul Bucureĸti (considerat metropola) nu a fost 

luat în studiu ´ntruc©t nu reflecta structura reala a populaŞiei zonale. b) Lot B (lot de testare a bazei de date) - 

compus din 70 profile genetice complete (15 loci STR) provenite de la persoane neînrudite distribuite aleatoriu pe 

teritoriul României. Acest lot a fost folosit pentru a evalua caracteristicile DPOGPG. 

 

tƻǇǳƭŀסƛƛƭŜ ŎƻƳǇŀǊŀǘŜ 

Un numŁr de 21 de populaἪii pentru markerii STR autozomali ĸi un numŁr de 19 populaἪii pentru markerii 

STR heterozomali (Y) au fost selectate din literatura de specialitate conform Tabel 2. 

 

PopulaἪia Abreviere 
STR Autozomali STR Heterozomali (Y) 

n loci  sursa n loci  sursa 

Estul Europei   

Ungaria HUN 223 8 (5) Egyed et al.  [33] 215 12 (12) Volgyi et al. [34] 

Polonia POL 1000 15(9) Jacewicz et al.  [35] 255 17 (12) Soltyszewski et al.  [36] 

România România ROM 10890 15(9) Stanciu et al. 122 17 (12) Stanciu et al. [37] 

Dobrogea ROM_D 569 15(9) Stanciu et al.  [38] - - - 

Moldova ROM_M 1321 15(9) Stanciu et al.  [39] - - - 

Transilvania ROM_T 1977 15(9) Stanciu et al.  [40] - - - 

Valahia ROM_V 1910 15(9) Stanciu et al.  [41] - - - 

Rusia RUS 402 9(5) Kornienko et al.  [42] 545 17 (12) Roewer et al.  [43] 

Nordul Europei   

Danemarca DEN - - - 185 12 (12) Hallenberg et al.  [44] 

Norvegia NOR - - - 300 10 (9) Dupuy et al.  [45] 

Anglia  UK 200 13(9) Goodwin et al.  [46] 750 12 (12) Ballard et al.  [47] 

Lituania LIT - - - 57 9 (9) Ambrasiene et al.  [48] 

Sudul Europei   

Bosnia ĸi Herҏegovina B&H 123-210 15(9) Konjhodģiĺ et al.  [49] 181 9 (9) Klariĺ et al.  [50] 

Croaҏia CRO 195 15(9) Projiĺ et al.  [51] 166 17 (12) Ljubkovic et al.  [52] 

Grecia GRE 205 13(9) Skitsa et al.  [53] 69 9 (9) Parreira et al.  [54] 

Italia ITA 188 13(9) Ricci et al.  [55] 104 12 (12) Cerri et al.  [56] 

Kosovo KOS 136 15(9) Kubat et al.  [57] - - - 

Portugalia POR 200 16(9) Pinheiro et al.  [58] - - - 

Serbia SER 100 15(9) Veselinoviĺ et al.  [59] 185 17 (12) Veselinovic et al.  [59] 

Spania SPA 342 15(9) Camacho et. al.  [60] 148 17 (12) Martín et al.  [61] 

Macedonia MAC 163 15(9) Jakovski et al.  [62] 150 12 (12) Spiroski et al.  [63] 

Vestul Europei   

Austria AUS 194 9(5) Neuhuber et al. [64] 135 17 (12) Berger et al.  [65], [66] 

Belgia BEL - - - 113 12 (12) de Maesschalck et al.  [67] 

Germania GER 155 9(5) Anslinger et al.  [68] 994 17 (12) Goedbloed et al.  [69] 

Vestul Asiei   

Turcia TUR 116 13(9) Cakēr et al.  [70] 113 11 (9) Cakir et al.  [71] 

Tabel 2 - PopulaἪiile ´nvecinate geografic cu Rom©nia, folosite ´n stabilirea relaἪiilor de ´nrudire. 
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Natura probelor analizate 

Probele biologice analizate au fost compuse din: celule epiteliale bucale (saliva) - 99,01%; sânge - 0,58%; 

celule epiteliale (sau de altŁ naturŁ) - 0,31%; fire de pŁr - 0,06%; urinŁ - 0,03% Ἠi Ἢesut - 0,01%. 

Din punct de vedere al suportului, probele biologice au fost înaintate spre analiza pe: kit standard
8
 - 97,58%; 

tampon recoltor - 1,76%; sticlŁ (recipient + frotiu) - 0,37%; tifon - 0,23%; hârtie - 0,06%. 

Din punct de vedere al naturii probei Ἠi al suportului probele biologice au fost înaintate spre analiza astfel: kit 

standard - 97,58%; salivŁ tampon - 1,39%, sânge tampon - 0,19%; celule tampon - 0,18%; sânge tifon - 0,18%; 

sânge lichid - 0,17%; celule lamŁ - 0,13%; fire de pŁr - 0,06%; salivŁ tifon - 0,05%; sânge frotiu - 0,04%; urinŁ - 

0,03% Ἠi Ἢesut - 0,01%. 

Din punct de vedere al sexului persoanelor analizate a existat un raport de 11 persoane de sex masculin la o 

persoana de sex feminin - 10.049 probe biologice au provenit de la persoane de sex masculin (92,3%), iar 838 au 

provenit persoane de sex feminine (7,7%).  

Din totalul de probe biologice 9481 (87,09%) au provenit de persoane condamnate, 1342 (12,33%) au 

provenit de la persoane implicate în diverse cazuri judiciare (suspecἪi, victime, martori, rude, PIN-uri Ἠi CIN-uri) 

iar 64 (0,59%) alte categorii. 

 

Extracǚia ADN-ului 

Pentru lucrarea de faŞŁ ADN-ului a fost izolat din probele biologice folosind douŁ protocoale de izolare 

distincte: izolarea ADN-ului folosind particule paramagnetice (metoda optimizatŁ pentru a rula în sistem automat 

folosind o platformŁ automatŁ de manipulare a lichidelor) ĸi izolarea ADN-ului folosind Chelex - o rŁἨinŁ 

chelatoare de ioni (metoda folositŁ prevalent pentru izolarea ADN-ului în sistem neautomat). 

Ċn funcἪie de natura markerilor STR analizaἪi, ADN-ul din probele biologice analizate a fost izolat astfel:  

 
Markeri STR Autozomali 

Din cele 10.877 probe biologice, 98,9% au fost izolate din celule epiteliale bucale recoltate cu ajutorul kit-

ului standardizat "Tatort".  

Din totalul probelor biologice, ADN-ul a fost izolat ´n proporἪie de 95,16% folosind particule paramagnetice 

iar restul de 4,84% folosind rŁἨinŁ Chelex. 9,54% dintre probe au fost extrase manual iar restul de 90,46%, automat 

folosind platforma de manipulare a lichidelor Freedom Evo 150 (Tecan, Switzerland). 

Markeri STR Heterozomali 

Din cele 154 probe biologice, 97,4% au fost izolate din celule epiteliale bucale din care doar 66,88% au fost 

recoltate folosind kit-ul standardizat "Tatort".  

Din totalul probelor biologice, ADN-ul a fost izolat ´n proporἪie de 51,3% folosind particule magnetice iar 

restul de 48,70% folosind rŁἨinŁ Chelex. 51,3% dintre probe au fost extrase manual iar restul de 48,7%, automat 

folosind platforma de manipulare a lichidelor Freedom Evo 150 (Tecan, Switzerland). 

 

Analiza statisticŇ  

Echilibrul Hardy-Weinberg (P), HeterozigoἪia aἨteptatŁ (He), HeterozigoἪia observatŁ (Ho) Ἠi testele de 

diferenἪiere populaἪionalŁ au fost realizate cu ajutorul aplicaἪiei Arlequin v3.1.1.  [72]. Probabilitatea de potrivire, 

puterea de discriminare, conἪinutul informativ al polimorfismului, puterea de excludere Ἠi indicele de paternitate 

(mediu), au fost calculate folosind aplicaἪia Powerstats  [73]. FrecvenἪa alelicŁ minimŁ, estimarea frecvenἪei celui 

mai rar profil genetic Ἠi cel mai comun profil genetic (haplotip) posibil au fost realizate folosind foi de calcul Excel. 

Pentru a genera dendrograme prin metodele Neighbor-Joining (NJ) ĸi Unweighted Pair Group Method with 

Arithmetic mean (UPGMA) s-au calculat distantele genetice propuse de Nei  [74], Cavalli-Sforza  [19] ĸi Reynolds  

[21] folosind software-ul PHYLIP v3.6  [75] (vezi Tabel 3). 

Dendrogramele au fost generate folosind software-ul Dendroscope v2.4  [76] 

 

 

 

 

 

 

                                                 
8
 Perie din hârtie imersata în alcool izopropilic. 
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Nr. Loci 

PopulaἪii de 
comparat 

PopulaἪii 
autohtone 

Distanta 
GeneticŁ 

Metoda 

Lot C Lot D Lot C Lot D 

A
u
to

z
o
m

a
l 

5 STR (D7S820, 
D5S818, D3S1358, 
D8S1179 ĸi D13S317) 

9 (Lot C+ TPOX, TH01, 
D16S539 ĸi CSF1PO) 

21 17 

Dobrogea, 
Moldova, 
Transilvania, 
Valahia ĸi 
România 

Nei, Cavalli-
Sforza ĸi 
Reynolds 

Neighbor-
Joining ĸi 
UPGMA 

H
e
te

ro
z
o

m
a

l 
(Y

) 

9 STR (DYS19, 
DYS385a/b, DYS389 
I, DYS389 II, DYS390, 
DYS391, DYS392 ĸi 
DYS393) 

12 STR (Lot C+ 
DYS437, DYS438 ĸi 
DYS439) 

19 14 
S-E 
România 

Tabel 3 - Loturi de markeri STR folosite ´n analiza relaŞiilor de ´nrudire. 

 
DeἨi markerii STR sunt unii dintre cei mai uzitaἪi markeri moleculari la ora actualŁ, ´n ceea ce priveἨte 

raportarea frecvenἪelor alelice ale acestora în revistele de specialitate, existŁ o paleta numericŁ foarte variatŁ - de la 

1-2 loci per populaἪie (pentru studiile mai vechi sau cele care introduc noi markeri STR), p©nŁ la 15-16 loci per 

populaἪie (media kit-urilor de amplificare actuale) ĸi peste acesta valoare ´n studii excepἪionale (ex. Jin et al. [77]) 

ComparaἪiile efectuate ´n stabilirea relaἪiilor de ´nrudire, efectuate cu un numŁr mare de loci, cresc puterea 

de discriminare inter-populaἪionalŁ, ´nsŁ numŁrul de loci STR este invers proporἪionalŁ cu numŁrul populaἪiilor ´n 

care acei loci au fost studiaἪi. Acesta este motivul pentru care la ora actualŁ studiile cu multe populaἪii comparate 

vor conἪine un numŁr relativ mic de markeri STR ĸi deci o discriminare mai micŁ între populaἪii reflectatŁ ´n 

dendrograme stufoase oarecum "instabile". Iar studiile cu mulἪi markeri STR vor conἪine un numŁr relativ mic de 

populaἪii comparate ĸi deci o discriminare mai mare între acestea, reflectatŁ în dendrograme simple dar "stabile". 

Pentru a evita influenἪarea rezultatelor / concluziilor de cŁtre aceasta situaἪie, am efectuat comparaἪii de 

înrudire pe loturi de markeri genetici - 5 ĸi 9 loci pentru markeri STR autozomali ĸi respectiv 9 ĸi 12 loci pentru 

markeri STR heterozomali (Y). În cazul markerilor STR autozomali în formarea loturilor s-a Ἢinut cont de rata 

mutaŞionalŁ, din suita markerilor kit-ului AmpFlSTR Identifiler selectându-se în mod deosebit markerii cu ratŁ 

mutaŞionalŁ cât mai micŁ. 

Dintre toate modelele de reprezentare a dendrogramelor am considerat filogramŁ radialŁ, cel mai 

reprezentativ model pentru arborii fŁrŁ rŁdŁcinŁ. 

 

Analiza ƎŜƻǎǘŀǘƛǎǘƛŎŇ 

Stabilirea gradientelor ǇƻǇǳƭŀǚƛonale  

În vederea stabilirii diversitŁἪii frecvenἪelor alelice ale markerilor STR ´n populaἪiile umane de pe teritoriul 

României, s-au folosit mai multe Sisteme Unitare de Ordonare a FrecvenἪei (SUOF), care au fost considerate acei 

factori dominanἪi obἪinuἪi în urma sortŁrii frecvenἪelor alelice ale populaἪiei umane (generale) din României (Figura 

1). SUOF analizate ´n studiul de faŞŁ au fost: a) alela cu cea mai mare frecvenŞŁ; b) genotipul cu cea mai mare 

frecvenŞŁ (format din frecvenἪa primelor douŁ alele dominante 2pq); c) profilul genetic homozigot cu cea mai mare 

frecvenŞŁ; d) profilul genetic heterozigot cu cea mai mare frecvenŞŁ; 

În cazul ultimelor douŁ SUOF s-a Ἢinut cont de numŁrul de markeri STR Ἠi populaἪii disponibile în literatura 

de specialitate din jurul României, realizându-se douŁ abordŁri: a) numŁr mare de loci (toἪi locii kit-ului Identifiler, 

mai puἪin Amelogenina) ź numŁr mic de populaἪii (judeἪele Rom©niei luate în acest studiu + Kosovo, Macedonia, 

Polonia Ἠi Serbia) si b) numŁr mic de loci (D3S1358, TH01, vWA, D5S818 Ἠi FGA) ź numŁr mare de populaἪii 

(judeἪele Rom©niei luate în acest studiu toate populaἪii + Bulgaria, Kosovo, Macedonia, Polonia, Serbia, Slovacia, 

Ucraina). 

În vederea obἪinerii coordonatelor geografice s-a folosit aplicaἪia Google Earth v5.1.3, cu ajutorul cŁreia a 

fost selectat cate un punct (Longitudine / Latitudine- Tabel 4) central pentru fiecare arie geograficŁ corespondentŁ 

populaἪiilor umane analizate. 

Pentru a creĸte puterea probabilisticŁ a locaἪiilor (judeἪelor) de graniἪa ale Rom©niei s-au luat în considerare 

locaἪii exterioare Rom©niei, cate o populaἪie generalŁ din fiecare din urmŁtoarele ŞŁri: Turcia, Bulgaria, Macedonia, 

Kosovo, Serbia, Ungaria, Slovacia, Polonia, Belarus Ἠi Ucraina. 

Pentru generarea gradientelor s-a folosit Metoda Kriging (Kriging ObiSUOFit - Prediction Map), respectiv 

modulul ArcGIS Geostatistical Analyst al software-ului ArcMap din suita ArcGIS 9.3 [26] 
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Nr. JudeŞ Abreviere Coordonate (Long./Lat.) SuprafaἪa (Km
2
)  [78] 

PopulaŞia la 
01.01.08 [78] 

n (Lot A) 

1 Alba AB 23.47185 / 46.08836 6242 374727 208 

2 Arad AR 21.82825 / 46.29145 7754 457318 272 

3 Argeĸ AG 24.90392 / 44.97500 6826 644487 421 

4 BacŁu BC 26.83022 / 46.41094 6621 719655 259 

5 Bihor BH 22.22426 / 46.98980 7544 593897 196 

6 BistriŞa-NŁsŁud BN 24.50318 / 47.21654 5355 316869 187 

7 Botoĸani BT 26.78139 / 47.84126 4986 453958 295 

8 BrŁila BR 27.69312 / 45.08413 4766 363979 382 

9 Braĸov BV 25.38785 / 45.73383 5363 596467 260 

10 Cluj CJ 23.60429 / 46.77631 6674 692021 209 

11 Constanta CT 28.27278 / 44.25876 7071 719727 464 

12 D©mboviŞa DB 25.51277 / 44.85847 4054 531441 330 

13 Dolj DJ 23.63094 / 44.15614 7414 710669 439 

14 GalaŞi GL 27.78214 / 45.80044 4466 613509 168 

15 Giurgiu GR 25.96096 / 44.14269 3526 282638 204 

16 Gorj GJ 23.37340 / 44.96248 5602 380061 357 

17 Harghita HR 25.60174 / 46.53507 6639 325682 160 

18 Hunedoara HD 22.92068 / 45.76643 7063 470103 242 

19 IalomiŞa IL 27.17209 / 44.60006 4453 289501 420 

20 Iaĸi IS 27.29315 / 47.17801 5476 818929 362 

21 Ilfov IF 26.17086 / 44.50988 1583 298021 119 

22 Maramureĸ MM 23.96070 / 47.64067 6304 512560 200 

23 MehedinŞi MH 22.83037 / 44.58102 4933 296609 132 

24 Mureĸ MS 24.65717 / 46.58326 6714 581400 201 

25 Prahova PH 26.01979 / 45.12067 4716 819600 371 

26 Timiĸ TM 21.44543 / 45.71347 8697 673212 114 

27 Tulcea TL 28.87663 / 45.03341 8499 249779 212 

28 Vaslui VS 27.82728 / 46.49987 5318 456020 209 

29 Vrancea VN 27.01194 / 45.73946 4857 392317 132 

 Total     7525 

Nr. ŝara - Coordonate (Long./Lat.) ReferinἪe 

30 Belarus - 28.23013 / 53.32553 Zhivotovsky et al. [79] 

31 Bulgaria - 24.74941 / 42.14353 Pereira et al. [80] 

32 Kosovo - 20.87858 / 42.52435 Kubat et al. [57] 

33 Macedonia - 21.61816 / 41.52093 Jakovski et al. [62] 

34 Polonia - 19.33932 / 51.57574 Jacewicz et al. [35] 

35 Serbia - 20.03506 / 45.29385 Veselinovic et al. [81] 

36 Slovacia - 19.46780 / 48.67171 Soltyszewski et al. [82] 

37 Turcia - 28.07296 / 39.61536 Cakir et al. [83] 

38 Ucraina - 31.91558 / 48.89086 Soltyszewski et al. [82] 

39 Ungaria - 19.29797 / 46.86832 Egyed et al. [33] 

Tabel 4 - Coordonatele geografice atribuite populaἪiilor umane luate în studiu. 

 
Fiecare gradient a fost ´mpŁrἪit ´n 20 de clase echivalente Ἠi a fost generat pornind de la douŁ culori de bazŁ - 

galben (valoarea minimŁ) Ἠi roἨu (valoarea maximŁ). HŁrἪile au fost generate la o scalŁ situata ´ntre 1:6.000.000 Ἠi 

1:8.000.000. 
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Locus Alela 
FrecvenἪa 

(p) Genotip 
FrecvenἪa 

(2pq) 

D2 17 0,1988 17/20 0,0629 

D3 15 0,2847 15/16 0,1599 

D5 12 0,4097 11/12 0,2203 

D7 11 0,2520 10/11 0,1239 

D8 13 0,3003 13/14 0,1426 

D13 12 0,2940 11/12 0,1633 

D16 11 0,2973 11/12 0,1686 

D18 14 0,1753 14/16 0,0565 

D19 14 0,3018 13/14 0,1717 

D21 29 0,2341 29/30 0,0879 

CSF 12 0,3220 11/12 0,2062 

FGA 22 0,1634 21/22 0,0528 

TH01 9.3 0,2617 6/9.3 0,1315 

TPO 8 0,4957 8/11 0,3031 

vWA 17 0,2967 16/17 0,1193 

Profil 1 3,85E-09 Profil 3 4,76E-14 

Profil 2 0,0014799 Profil 4 2,92E-05 
 

Figura 2 - DistribuἪia coordonatelor geografice ´n Rom©nia Ἠi 
tarile vecine (puncte roἨii). 

 Tabel 5 - Sistemele numerice unitare (SUOF) raportate la 
populaἪia generalŁ a Rom©niei. 

 
Prin realizarea unei simulŁri folosind populaἪii apropiate geografic (´ntinse pe un teritoriu relativ mic), fŁrŁ 

diferenἪe rasiale sau etnice deosebite, precum Ἠi sistemul unitar de metode Ἠi tehnici de laborator folosite, se 

realizeazŁ o restr©ngere a factorilor ce concura la variabilitatea populaἪionalŁ umana, aἨa cum reiese ea din 

raportŁrile populaἪionale. Acest fapt permite o buna evaluare a limitelor determinŁrii DPOGPG sub aspectul 

identificŁrii geografice Ἠi/sau genealogice pe baza profilului genetic STR.  

Concluziile desprinse din simularea DPOGPG folosind populaἪiile din România permite aplicarea celui mai 

eficient model matematic, precum Ἠi a modalitŁἪilor de interpretare optime în cadrul EHSTRAFD.  

Folosirea unui complex tehnologic de tipul: Browser ï Server I (Limbaj de Programare) ï Server II (Baza 

de Date) ï Furnizori de soluѿii globale (API
9
) precum EHSTRAFD, în pofida cerinἪelor iniἪiale de dezvoltare ´nalt 

specifice, reprezintŁ un mediu informatic dinamic, rapid Ἠi eficient care permite realizarea de meta-analize 

populaἪionale în scop de cercetare (sistem clona offline) sau un veritabil instrument populaἪional global, 

standardizat Ἠi centralizat, accesibil tuturor (sistem online). Mai mult decât atât baza de date EHSTRAFD permite 

afiἨarea de informaἪii colaterale - anul în care a avut loc studiul populaἪional, mŁrimea aproximativa a populaἪiei la 

data respectivŁ, aria zonei analizate Ἠi orice alte informaἪii care ajuta la mŁrirea preciziei de identificare DPOGPG.  

 
Determinarea pǊƻōŀōƛƭƛǎǘƛŎŇ ŀ originii geografice a unui profil genetic (DPOGPG) 

 
Date ce Ἢin de fluxul informatic EHSTRAFD precum frecvenἪele alelice, coordonatele geografice, aria 

suprafeŞei, dimensiunea populaŞiei Ἠi altele, pentru fiecare judeŞ în parte Ἠi cele 5 macroregiuni (4 regiuni istorice Ἠi 

o macroregiune ce reprezintŁ ´ntreaga ŞarŁ), au fost introduse într-o clona EHSTRAFD instalatŁ într-un mediu de 

simulare offline (Server Coldfusion 8 ï Developer Edition, Server MySQL 5.0, IE 7).  

EHSTRAFD (Earth Human STR Allele Frequency Database) este o baza de date relaŞionalŁ cu interfaŞŁ web 

dinamicŁ (disponibilŁ la adresa de internet: www.ehstrafd.org), care pune la dispoziŞia comunitŁἪilor ἨtiinἪifice 

interesate, instrumente de analizŁ populaŞionalŁ bazate pe frecvenἪa alelelor markerilor STR raportate în jurnalele 

ĸtiinŞifice de profil.  

Unul dintre instrumentele EHSTRAFD este modulul MPGO (Most Probable Geographical Origin), 

echivalentul în limba englezŁ pentru DPOGPG (Determinarea ProbabilisticŁ a Originii Geografice a unui Profil 

Genetic). InterfaἪa web a acestui modul constŁ într-un formular cu principalele seturi de markeri STR recunoscute 

de diferite forumuri internaŞionale pentru identificarea de persoana pe baza profilului genetic: ISSOL ï Interpol 

Standard Set Of Loci; ESS ï European Standard Set, recomandat de ENFSI; CODIS ï Combined DNA Index 

System. Aceste seturi unite compun markerii STR incluἨi în kit-ul de amplificare AmpFlSTR Identifiler (D2S1338, 

                                                 
9
 Application Programming Interface. 
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TPOX, D3S1358, FGA, D5S818, CSF1PO, D7S820, D8S1179, TH01, VWA, D13S317, D16S539, D18S51, 

D19S433 Ἠi D21S11) 

Prin completarea formularului web cu alelele corespunzŁtoare fiecŁrui marker STR, baza de date 

EHSTRAFD este interogatŁ automat. Rezultatele interogŁrii se vizualizeazŁ dinamic ´n trei feluri: a) distribuŞia 

geograficŁ a primelor 10 locaἪii cu cel mai ´naltŁ rang DPOGPG, sub forma unei harŞi (generata cu ajutorul Google 

Maps API) ce permite delimitarea de clustere Ἠi valuri de gradient. b) distribuŞia comparativŁ a primelor 10 locaŞii 

cu cea mai ´naltŁ frecvenἪŁ a profilului STR interogat ´ntr-un grafic ce permite estimarea ´nrudirii populaŞiilor pe 

baza asemŁnŁrii frecvenἪei profilului STR. c) distribuŞia completŁ (sub forma unui tabel) a tuturor populaŞiilor care 

prezintŁ un rezultat de identificare pentru profilul STR interogat alŁturi de alte detalii tehnice ce permite 

trasabilitatea ´n EHSTRAFD a populaŞiilor Ἠi proiectelor
10

 inserate. 

Parametri de Evaluare a DPOGPG: a) diferenἪe ´ntre rangul locaἪiei declarate
11

 Ἠi rangul primei locaἪiei 

rezultate în lista DPOGPG. b) distanŞa dintre rangul locaἪiei declarate Ἠi rangul primei locaἪii rezultate (folosind ca 

unitate de mŁsura "judeἪul" ï cu o raza aproximata la 40 Km ´n urma calculŁrii mediei ariilor judeἪelor din 

România). c) localizarea numericŁ a locaἪiei declarate ´n lista de ranguri. d) apartenenŞa locaἪiei declarate la una din 

regiunile istorice (Banat, Oltenia, Muntenia, Dobrogea, Moldova, Bucovina, Transilvania, CriἨana sau MaramureἨ). 

e) apartenenŞa locaἪiei declarate la una din macroregiunile istorice (Dobrogea, Valahia, Transilvania sau Moldova). 

f) identificarea de clustere Ἠi/sau valuri de gradient. 

 

!ƴŀƭƛȊŀ ƎŜƴŜǘƛŎŇ ŀ ǇƻǇǳƭŀסƛƛƭƻǊ ǳƳŀƴŜ Řƛƴ ±ŀƭŀƘƛŀΣ ¢ǊŀƴǎƛƭǾŀƴƛŀΣ aƻƭŘƻǾŀ Ǔi Dobrogea 
folosind markerii STR autozomali Ǔi Y-linkaǚi (parametri ǎǘŀǘƛǎǘƛŎƛ ǇƻǇǳƭŀǚƛƻƴŀƭƛ)  

Analiza geneticŁ a populaἪiilor din România folosind markeri STR permite determinarea cadrului contextual 

de aplicare a principiilor geneticii forensice într-o manierŁ specificŁ ariei geografice aflate sub incidenŞa legislaἪiei 

rom©neἨti. 

Analiza geneticŁ a populaἪiilor mari precum Valahia, Transilvania, Moldova Ἠi Dobrogea reliefeazŁ pe de o 

parte principalele tendinἪe de diferenἪiere geneticŁ sub influenŞa fluxului genic existent între acestea Ἠi populaἪiile 

din teritoriile apropiate - slavi la nord  Ἠi sud-vest, urmaἨii hunilor la vest Ἠi cei ai popoarelor turcice la est, iar pe de 

alta parte moἨtenirea geneticŁ a unor popoare care au stat la baza formarii populaἪiilor actuale cum ar fi romanii, 

vechi greci Ἠi alἪiié 

 

IŜǘŜǊƻȊƛƎƻǚƛŀ observatŇ (Ho) Ǔi hŜǘŜǊƻȊƛƎƻǚƛŀ ŀǓǘŜǇǘŀǘŇ (He) 

Heterozigoѿia este un indicator general prin care se determina variabilitatea geneticŁ Ἠi "sŁnŁtatea" unei 

populaἪii, ´ntruc©t orice populaἪie pentru a exista, necesitŁ un anumit nivel de variaἪie geneticŁ prezenta la nivelul 

indivizilor ce o compun  [84]. 

Ċn studiile populaἪionale heterozigoѿia este ´mpŁrἪitŁ ´n heterozigoѿia observatŁ (Ho) ï ce reprezintŁ 

proporἪia genotipurilor heterozigote dintr-o populaἪie analizatŁ Ἠi heterozigoѿia aѽteptatŁ (He) numitŁ Ἠi 

diversitatea genicŁ - ce reprezintŁ probabilitatea ca douŁ alele alese aleator din populaἪie sŁ fie diferite  [85].  

O populaἪie înalt heterozigotŁ conferŁ un grad înalt de discriminare interindividualŁ, fapt care este în mare 

mŁsurŁ dependent Ἠi de natura markerilor luaἪi spre analiza. Markerii STR analizaἪi prezintŁ un grad înalt de 

heterozigoŞie în populaἪia româneascŁ în special cei care prezintŁ multiple alele cum ar fi D21S11, D2S1338, 

D18S51 Ἠi FGA, la polul opus regŁsindu-se markerii CSF1PO Ἠi TPOX. DiferenἪele între cele 4 populaἪii analizate 

sunt nesemnificative. 

 

Echilibrul Hardy-Weinberg (Exact test) 

Principiul Hardy-Weinberg presupune prezicerea faptului cŁ ´n anumite circumstanἪe frecvenἪele alelice Ἠi 

cele genotipice, rŁm©n constante ´n populaἪie Ἠi cŁ acestea sunt interconectate ´n mod specific [86]. 

Pentru ca o populaἪie sŁ se afle ´n Echilibru Hardy-Weinberg (HWE), trebuie luate în considerare 

urmŁtoarele premise [4]: a) ´mperecherea este ´nt©mplŁtoare; b) ´n ceea ce priveἨte frecventele alelice, nu existŁ 

diferenἪe ´ntre sexe; c) nu acἪioneazŁ selecἪia naturalŁ; d) nu apar mutaἪii Ἠi nu existŁ migraἪie; e) populaἪia este 

suficient de mare astfel ´nc©t frecvenἪele alelice sŁ nu se modifice de la o generaἪie la alta din ´nt©mplare. 

DacŁ o populaἪie se aflŁ ´n HWE, cele douŁ alele ce compun ´n mod normal un genotip, la nivelul unui locus 

oarecare, sunt statistic independente una de cealaltŁ, ceea ce din punct de vedere forensic, uἨureazŁ cu mult 

calcularea probabilitŁἪii de potrivire a unui profil genetic  [87]. 

                                                 
10

 Ċn accepἪiunea EHSTRAFD un proiect este un articol sau orice alta sursŁ de frecvente alelice. 
11

 LocaἪia de domiciliu a persoanei de la care s-a prelevat proba biologicŁ de referinἪa. 
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Din punct de vedere statistic, un locus reprezintŁ un eveniment probabilistic. C©nd se calculeazŁ HWE 

pentru mai mulἪi loci, sau altfel spus c©nd se realizeazŁ comparaἪii multiple, se aplicatŁ o corecἪiei matematicŁ 

(corecἪia lui Bonferroni Ἠi/sau Ġid§k [88]), care implicŁ luarea unei marje statistice de nerespectare a ipotezei 

testate (a HWE), raportatŁ la numŁrul de evenimente probabilistice (markeri analizaἪi) ´n acelaἨi timp. De exemplu 

pentru corecἪia lui Bonferroni pentru 15 loci STR este de 0,003 (Corecѿia lui Bonferroni = marjŁ eroare HWE 

0,05/numŁr loci) 

DacŁ o populaἪie nu se abate de la HWE, asta nu ´nseamnŁ ca nici un proces evolutiv nu este operaἪional (nu 

are locé) [86], deἨi din comoditate sau lipsa de informaἪii suplimentare, tendinἪa generalŁ este aceea de a 

considera contrariul. 

Toate cele 4 populaἪii analizate se aflŁ ´n echilibru Hardy-Weinberg, dupŁ aplicarea corecἪiei lui Bonferroni 

(care implicŁ luarea unei marje statistice de nerespectare a echilibrului Hardy-Weinberg raportatŁ la numŁrul de 

markeri analizaἪi în acelaἨi timp), pentru markerii TPOX (Valahia), D3S1358, D16S539 Ἠi TPOX (Transilvania) Ἠi 

D2S1338 (Moldova).  

ExcepἪia de la aceasta regulŁ o reprezintŁ markerul vWA (marker aflat în gena pentru factorul von 

Willebrand - o glicoproteinŁ multimericŁ sintetizata de plachete Ἠi celulele endoteliale), în cazul populaἪiei Valahe. 

Întrucât abaterea de la echilibrul Hardy - Weinberg nu se regŁseἨte Ἠi în cazul celorlalte populaἪii înrudite - 

Moldova, Transilvania sau Dobrogea, aceasta poate fi consideratŁ drept un artefact al metodei de calcul a valorii P, 

respectiv a metodei folosite în determinarea echilibrului echilibrul Hardy-Weinberg 

 

¢Ŝǎǘǳƭ ŘŜ ŘƛŦŜǊŜƴǚƛŜǊŜ ǇƻǇǳƭŀǚƛƻƴŀƭŇ 

VariaŞia geneticŁ prezintŁ trei componente: diversitatea geneticŁ, diferenἪierea geneticŁ si distanἪa geneticŁ. 

DiferenἪierea geneticŁ mŁsoarŁ gradul de variaἪie geneticŁ ´ntre populaἪii. Pentru calcularea diferenἪierii 

genetice se folosesc diverἨi indici de diversitate (Ex. HT, DST, HS, etc.) [89].  

Testul de diferenἪiere prin metoda Exact Test, presupune compararea diferitelor populaἪii, separat pentru 

fiecare locus ´n parte Ἠi stabileἨte gradul de diferenἪiere dintre acestea pe baza frecvenἪelor alelice folosind un test 

de exactitate al probabilitŁἪii de diferenἪiere populaἪionalŁ.  

AceastŁ abordare reprezintŁ o alternativŁ la parametrul Fst definit de Wright (1969) ĸi se bazeazŁ pe testul lui 

Fisher pentru tabelele de contingenŞŁ R X C [90]. 

ExistŁ diferenἪe semnificative din punct de vedere statistic ́ntre Valahia Ἠi BucureἨti  [91] la un locus - 

D19S433; ´ntre Valahia Ἠi Grecia  [53] la un locus ï TPOX; ´ntre Valahia Ἠi Turcia  [92] la 3 loci - D8S1179, 

D7S820 Ἠi D18S51; ´ntre Valahia Ἠi Italia  [55] la 3 loci - D21S11, D16S539 Ἠi vWA; ´ntre Valahia Ἠi Ungaria 

(Budapesta)  [33] la 5 loci - D8S1179, D21S11, D3S1358, D18S51 Ἠi FGA; ´ntre Valahia Ἠi Belarus  [79] la 10 loci 

- D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, vWA, TPOX, D18S51 Ἠi D5S818 Ἠi ´n final ´ntre 

Valahia Ἠi Polonia  [93], la 11 loci ï D8S1179, D21S11, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, D19S433, vWA, 

TPOX, D18S51 Ἠi FGA. Nu existŁ diferenἪe majore ´ntre Valahia Ἠi CroaἪia  [51] precum Ἠi ´ntre Valahia Ἠi Serbia  

[81]. 

ExistŁ diferenἪe semnificative din punct de vedere statistic ́ntre Transilvania Ἠi BucureἨti  [91] la un locus - 

D19S433; ´ntre Transilvania Ἠi Serbia  [81] la un locus ï D7S820; ´ntre Transilvania Ἠi Ungaria (Budapesta)  [33] la 

5 loci - D8S1179, D21S11, D3S1358, D18S51 Ἠi D5S818; ´ntre Transilvania Ἠi Turcia  [92] la 5 loci - D8S1179, 

D7S820, D18S51, D5S818 Ἠi FGA; ´ntre Transilvania Ἠi Belarus  [79] la 10 loci - D7S820, CSF1PO, D3S1358, 

TH01, D13S317, D16S539, vWA, TPOX, D18S51 Ἠi D5S818 Ἠi ´n final ´ntre Transilvania Ἠi Polonia  [93], tot la 

10 loci - D8S1179, D21S11, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, D19S433, vWA, TPOX Ἠi FGA. 

ExistŁ diferenἪe semnificative din punct de vedere statistic ́ntre Moldova Ἠi Serbia  [81] la un locus - 

D7S820, ´ntre Moldova Ἠi Ungaria (Budapesta)  [33] la 3 loci ï D8S1179, D21S11 Ἠi D18S51, ´ntre Moldova Ἠi 

Turcia  [92] la 4 loci - D8S1179, D7S820, D18S51 Ἠi FGA, ´ntre Moldova Ἠi Polonia  [93] la 5 loci - D21S11, 

D3S1358, D13S317, D16S539 Ἠi FGA Ἠi ´n final ´ntre Moldova Ἠi Belarus  [79] la 7 loci - CSF1PO, D3S1358, 

D13S317, D16S539, vWA, D18S51 Ἠi D5S818. Nu existŁ diferenἪe ´ntre Moldova Ἠi populaἪia din BucureἨti  [91].  

ExistŁ diferenἪe semnificative din punct de vedere statistic ´ntre Dobrogea Ἠi BucureἨti  [91] la un locus - 

D19S433, ´ntre Dobrogea Ἠi Grecia  [53] la un locus ï TPOX, ´ntre Dobrogea Ἠi Turcia  [92] la 2 loci - D7S820 Ἠi 

D18S51 Ἠi ´n final ´ntre Dobrogea Ἠi Belarus  [91] la 6 loci - TH01, D13S317, D16S539, TPOX, D18S51 Ἠi 

D5S818. Nu existŁ diferenἪe majore ´ntre Dobrogea Ἠi Italia  [55], precum Ἠi ´ntre Dobrogea Ἠi Serbia  [81].  

Ċntruc©t realizarea testului de diferenἪiere nu a fost posibilŁ la toἪi cei 15 loci analizaἪi pentru toate populaἪiile 

alese pentru comparare, s-a realizat uniformizarea procentualŁ a rezultatelor cu scopul de a reliefa mai bine gradul 

de diferenἪiere ´n cazul tuturor populaἪiilor, independent de numŁrul de markeri analizaἪi ´n cadrul fiecŁreia. 
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versus Valahia Transilvania Moldova Dobrogea 

Rom©nia (Bucureҍti) [91] 10 10 0 10 

Turcia [92] 20 55,55 44,44 22,22 

Grecia [53] 7,69 - - 7,69 

Italia  [55] 23,07 - - 0 

Croaҏia [51] 0 - - - 

Serbia  [81] 0 6,66 6,66 0 

Ungaria (Budapesta) [33] 62,5 62,5 37,5 - 

Polonia  [93] 73,33 66,66 33,33 - 

Belarus [79] 100 100 70 60 

Tabel 6 - Valorile uniformizate ale testelor de diferenἪiere, unde 0 = populaἪii ´nrudite din punct de vedere genetic, iar 100 populaἪii neînrudite 
din punct de vedere genetic. 

 
Ċn urma uniformizŁrii rezultatelor testelor de diferenἪiere se poate concluziona urmŁtoarele (Tabel 6): a) 

existŁ o uἨoarŁ diferenἪiere ´ntre populaἪia din regiunea BucureἨtiului ĸi cea din Valahia, Transilvania ĸi Dobrogea. 

Lipsa diferenἪierii ´ntre populaἪia din Moldova ĸi cea din BucureἨti se poate explica prin emigraἪia masivŁ a forἪei 

de munca din nordul ŞŁrii cŁtre capitalŁ ´n anii 70-90; b) influenŞa populaἪiilor turcice este vizibilŁ prin prezenŞa 

unui gradient de diferenἪiere dinspre sud-est spre nord-vest; c) nu existŁ diferenἪe majore ´ntre populaἪia valahŁ ĸi 

cea croatŁ sau s©rbŁ din punct de vedere al markerilor analizaἪi; d) influenŞa populaἪiilor slave nordice este vizibilŁ 

prin prezenŞa unui gradient de diferenἪiere dinspre nord spre sud; 

 

Probabilitatea de potrivire 

Ċn genetica forensicŁ puterea probatorie a unei probe biologice faἪŁ de un suspect este dependentŁ de c©t de 

comun este profilul genetic ´n cauzŁ. Acest lucru se determinŁ prin calcularea probabilitŁἪii ca profilul unei 

persoane necunoscute aleasŁ ´nt©mplŁtor din populaἪie sŁ se potriveascŁ cu cel al probei  [94]. 

Din punct de vedere matematic probabilitatea de potrivire numitŁ Ἠi probabilitatea de potrivire 

´nt©mplŁtoare este inversul frecvenἪei genotipice pentru un marker sau un profil genetic  [85]. 

Probabilitatea de potrivire ´nt©mplŁtoare a unui profil ´n populaἪia caucazianŁ din SUA, pentru locii kit-ului 

AmpFlSTR Identifiler este de 1 la 2.00x10
17

 sau altfel spus 1 la 29124799 x populaἪia umana actuala pe Terra
12

. 

Potrivirea ´nt©mplŁtoare la 15 loci a unui profil genetic al unei persoane cu un alt profil genetic necunoscut 

care sŁ provinŁ ´nt©mplŁtor de la o alta persoana este dupŁ cum se vede extrem de puἪin probabilŁ, ea depŁἨind cu 

29124799 ori populaἪia umana de pe Terra si cu mult mai mult populaἪia caucazianŁ americanŁ. ExcepἪie de la 

aceastŁ regulŁ o fac gemenii homozigoἪi. 

Probabilitatea de potrivire ´nt©mplŁtoare combinatŁ pentru locii kit-ului AmpFlSTR Identifiler în populaἪia 

rom©neasca (media celor patru populaἪii principale), este de douŁ ori mai mica decât probabilitatea de potrivire 

´nt©mplŁtoare în populaἪia caucazianŁ americanŁ. Acest lucru semnificŁ o eficienἪŁ dublŁ a celor 15 markeri STR în 

populaἪia româneasca decât în populaἪia caucazianŁ din SUA. 

Dintre populaἪiile din Rom©nia, cea mai micŁ probabilitatea de potrivire ´nt©mplŁtoare combinatŁ o are 

populaἪia din Dobrogea, iar la polul opus se afla populaἪia din Moldova. 

 
Puterea de discriminare  

Puterea sau probabilitatea de discriminare a unui marker a fost descrisa prima oara de Fisher ´n 1951 Ἠi este 

egala cu 1 minus suma pŁtratelor frecvenἪelor genotipice  [85,95]. 

Cei mai discriminativi markeri STR în populaἪia româneasca sunt locii D2S1338, D18S51 si FGA, iar cel 

mai puἪin discriminativ este TPOX. Aceasta situaἪie reflecta numŁrul alelelor pe care îl au aceἨti markeri în 

populaἪie deoarece puterea de discriminare a unui marker este dependentŁ de numŁrul crescut sau scŁzut de alele. 

Valoarea combinatŁ a puterii de discriminare pentru cei 15 loci autozomali studiaἪi este de 0,999999999999999997.  

 

Puterea de excludere 

FracἪia indivizilor ce au un profil genetic ce este diferit ce acela al unui individ selectat la întâmplare intr-un 

caz tipic de paternitate [95].  

Puterea de excludere, respectiv fracἪia indivizilor ce au un profil genetic ce este diferit ce acela al unui 

individ selectat la întâmplare intr-un caz tipic de paternitate este dependentŁ de natura markerilor genetici 

                                                 
12

 aproximata la 6.867.000.000 de persoane70] . 
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(respectiv de numŁrul de alele ale markerilor). Cea mai micŁ putere de excludere în populaἪiile din România o are 

locusul TPOX iar cea mai mare D18S51 si FGA. 

 

/ƻƴǚƛƴutul informativ al polimorfismului 

Utilitatea unui marker genetic ´n a putea fi folosit ´n identificarea unor particularitŁἪi structurale a ADN-ului 

(´n filogenie, ´n diagnosticul genetic, etc.) depinde de numŁrul de alele ĸi de frecvenŞa lor intr-o anumita populaἪie. 

Din punct de vedere cantitativ, polimorfismul unui marker se calculeazŁ prin determinarea heterozigoѿiei ĸi/sau a 

conѿinutului informativ al polimorfismului (PIC) [96]. 

Ċn genetica forensicŁ conѿinutul informativ al polimorfismului sau puterea informaѿiilor conѿinute, reflectŁ 

probabilitatea ca descendentul al cŁrui pŁrinte este purtŁtor al unei alele rare (la un anumit locus), sŁ permitŁ 

deducerea genotipului parental la acel locus. Acest parametru se determinŁ prin ´nsumarea frecvenἪelor de 

´mperechere ´nmulἪite cu probabilitatea ca descendentul sŁ fie informativ  [85].  

Conѿinutul informativ al polimorfismului, reflectŁ probabilitatea ca descendentul al cŁrui pŁrinte este purtŁtor 

al unei alele rare, sŁ permitŁ deducerea genotipului parental la acel locus. Cei mai informativi loci in populaἪiile din 

România sunt D2S1338, D18S51 si FGA iar cel mai puἪin informativ evident tot TPOX. 

 

Indicele de paternitate (mediu) 

Indicele de paternitate reprezintŁ probabilitatea ca alelele ce aparἪin unui copil sŁ sprijine ipoteza conform 

cŁreia bŁrbatul testat este tatŁl biologic al acestuia faἪŁ de ipoteza conform cŁreia acesta este un bŁrbat ne´nrudit 

ales aleatoriu din populaἪie  [85].  

Probabilitatea ca alelele ce aparἪin unui copil sŁ sprijine ipoteza conform cŁreia bŁrbatul testat este tatŁl 

biologic al acestuia faἪŁ de ipoteza conform cŁreia acesta este un bŁrbat ne´nrudit ales aleatoriu din populaἪie, este 

în populaἪiile din România cea mai mare pentru locusul D18S51 si cea mai mica pentru TPOX. 

 

CǊŜŎǾŜƴǚŀ ŀƭŜƭƛŎŇ ƳƛƴƛƳŇ 

Pentru a elimina pe c©t posibil erorile de numŁrare Ἠi de selectare a indivizilor din eἨantionul populaἪional 

luat ´n studiu ´n stabilirea frecvenἪelor alelice, s-a stabilit convenἪia ca oricare alela sŁ fie consideratŁ validŁ (Ἠi nu 

un artefact, respectiv o apariἪie ´nt©mplŁtoare) dacŁ este observatŁ ´n populaἪie de un minim de 5 ori.  

 FrecvenἪa alelicŁ minimŁ se calculeazŁ pentru markerii autozomali dupŁ formula: F = 5/2N 

iar pentru cei heterozomali dupŁ formula: F = 5/N, unde N este numŁrul de indivizi luaἪi ´n studiu. 

Conform frecventa alelice minime, marja de eroare a raportŁrilor frecventelor alelice in genetica forensicŁ 

poate fi considerata pentru populaἪia din Romania pentru markerii STR autozomali valoarea de 0,0017 si cea de 

0,0324 pentru markerii STR heterozomali. 

 
 Markeri autozomali: Valahia = 5/1910 x 2= 0,0013; Transilvania = 5/1977 x 2 = 0,0012; Moldova  = 5/1321 x 2 = 
0,0018; Dobrogea = 5/569 x 2= 0,0043; 

 
 Markeri heterozomali (Y) România= 5/154= 0,0324     

 

Estimarea ŦǊŜŎǾŜƴǚŜƛ celui mai rar profil genetic (haplotip) posibil 

FrecvenἪa celui mai rar genotip/haplotip posibil din punct de vedere teoretic se calculeazŁ folosind 

formula:F = (2p)
2x

, unde p reprezintŁ frecvenἪa alelicŁ minimŁ iar x numŁrul de loci ce compun profilul 

genetic. 
Markeri STR autozomali Fmin (5/2N) F celui mai rar profil genetic [2p

30
] 

Valahia 0,0013 8,59E-83 

Transilvania 0,0012 7,78E-84 

Moldova 0,0018 1,49E-78 

Dobrogea 0,0043 3,31E-67 

   

Markeri STR Heterozomali  Fmin (5/N) F celui mai rar haplotip [p
16

] 

România 0,0324 1,47E-24 

Tabel 7 - Valorile frecvenἪei celui mai rar profil genetic în populaἪia din Valahia, Transilvania, Moldova Ἠi Dobrogea Ἠi a celui mai rar haplotip în 
populaἪia rom©neascŁ. 
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Cel mai comun profil genetic (haplotip) Ǔi estimarea ŦǊŜŎǾŜƴǚŜƛ acestuia 

Cel mai comun profil genetic/haplotip posibil din punct de vedere teoretic este considerat a fi un profil 

genetic heterozigot, compus din alelele cu frecvenἪele cele mai mari, pentru fiecare locus analizat. 

Profilul genetic (haplotipul) cel mai comun ́ n populaἪia din Rom©nia, este considerat a fi un profil genetic 

heterozigot, a cŁrui alele au frecvenἪele cele mai mari pentru fiecare locus analizat. 

 

STR/Alele 
România 

a1 a2 Fa1 Fa2 Fa1a2 (p ҍi pq) 

DYS456 15 - 0,5065 - 0,5065 

DYS389I 13 - 0,6039 - 0,6039 

DYS390 24 - 0,4351 - 0,4351 

DYS389II 30 - 0,3442 - 0,3442 

DYS458 17 - 0,3182 - 0,3182 

DYS19 15 - 0,3506 - 0,3506 

DYS385 14 15 0,2792 0,1916 0,0535 

DYS393 13 - 0,6234 - 0,6234 

DYS391 10 - 0,6234 - 0,6234 

DYS439 12 - 0,4545 - 0,4545 

DYS635 23 - 0,3377 - 0,3377 

DYS392 11 - 0,8117 - 0,8117 

YGATAH4 11 - 0,4675 - 0,4675 

DYS437 14 - 0,4805 - 0,4805 

DYS438 10 - 0,5455 - 0,5455 

DYS448 20 - 0,5065 - 0,5065 

      8,22E-07 

       1 la é 1.217.277 

Tabel 8 - Cel mai comun haplotip în populaἪia rom©neascŁ. 

 
DupŁ cum se poate observa în tabelul de mai jos cel mai comun profil genetic este identic în toate cele 4 

regiuni analizate cu excepἪia markerului FGA unde existŁ o variaἪie datoratŁ multiplelor alele care prezintŁ 

frecvente similare (decelarea între alele fŁc©ndu-se Ἠi la câteva sutimi de frecvenἪŁ). Din punct de vedere al 

frecvenἪelor celui mai comun profil genetic, deἨi între cele 4 regiuni studiate nu apar diferenἪe majore, se poate 

totuἨi decela o frecvenἪa maximŁ în Valahia Ἠi una minimŁ în Dobrogea. 

 

Locus 
Valahia Transilvania 

a1 a2 Fa1 Fa2 Fa1a2 (2pq) a1 a2 Fa1 Fa2 Fa1a2 (2pq) 

D8S1179 13 14 0,3094 0,2414 0,1494 13 14 0,3048 0,2362 0,1440 

D21S11 29 30 0,2445 0,1924 0,0941 29 30 0,2279 0,1823 0,0831 

D7S820 10 11 0,2474 0,2636 0,1304 10 11 0,2441 0,2446 0,1194 

CSF1PO 11 12 0,3280 0,3157 0,2071 11 12 0,3182 0,3280 0,2087 

D3S1358 15 16 0,2712 0,2911 0,1579 15 16 0,2979 0,2726 0,1624 

TH01 6 9.3 0,2639 0,2558 0,1350 6 9.3 0,2418 0,2645 0,1279 

D13S317 11 12 0,2704 0,2974 0,1608 11 12 0,2774 0,2891 0,1604 

D16S539 11 12 0,3126 0,2670 0,1669 11 12 0,2779 0,2883 0,1602 

D2S1338 17 20 0,2042 0,1539 0,0629 17 20 0,2021 0,1634 0,066 

D19S433 13 14 0,2874 0,3024 0,1738 13 14 0,3015 0,2989 0,1802 

vWA 16 17 0,1929 0,2940 0,1134 16 17 0,2018 0,2921 0,1179 

TPOX 8 11 0,4890 0,3047 0,2980 8 11 0,4965 0,3007 0,2986 

D18S51 14 16 0,1715 0,1552 0,0532 14 16 0,1743 0,1629 0,0568 

D5S818 11 12 0,2741 0,3997 0,2191 11 12 0,2650 0,4173 0,2212 

FGA 22 24 0,1665 0,1631 0,0543 21 22 0,1621 0,1548 0,0502 

     5,08E-14     4,21E-14 

    1 la é 1,97E+13    1 la é 2,38E+13 

           

           

Locus 
Moldova Dobrogea 

a1 a2 Fa1 Fa2 Fa1a2 (2pq) a1 a2 Fa1 Fa2 Fa1a2 (2pq) 

D8S1179 13 14 0,3138 0,2313 0,1452 13 14 0,288 0,237 0,1365 

D21S11 29 30 0,2260 0,1938 0,0876 29 30 0,224 0,188 0,0842 

D7S820 10 11 0,2608 0,2453 0,1279 10 11 0,239 0,236 0,1128 

CSF1PO 11 12 0,2956 0,3270 0,1933 11 12 0,339 0,293 0,1987 

D3S1358 15 16 0,2816 0,2657 0,1496 15 16 0,264 0,276 0,1457 
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TH01 6 9.3 0,2513 0,2790 0,1402 6 9.3 0,252 0,245 0,1235 

D13S317 11 12 0,2937 0,2824 0,1659 11 12 0,284 0,303 0,1721 

D16S539 11 12 0,2827 0,3092 0,1748 11 12 0,283 0,279 0,1579 

D2S1338 17 20 0,1980 0,1518 0,0601 17 20 0,204 0,143 0,0583 

D19S433 13 14 0,2581 0,3172 0,1637 13 14 0,283 0,288 0,1630 

vWA 16 17 0,2127 0,2869 0,1220 16 17 0,199 0,291 0,1158 

TPOX 8 11 0,5227 0,2926 0,3059 8 11 0,479 0,309 0,2960 

D18S51 14 16 0,1768 0,1518 0,0537 14 16 0,152 0,181 0,0550 

D5S818 11 12 0,2880 0,3827 0,2204 11 12 0,266 0,417 0,2218 

FGA 21 22 0,1646 0,1662 0,0547 21 24 0,169 0,158 0,0534 

     4,55E-14     2,68E-14 

    1 la é 2,20E+13    1 la é 3,73E+13 

Tabel 9 - Cel mai comun profil genetic în fiecare regiune geograficŁ studiatŁ Ἠi frecvenἪa acestuia. 

 

Cele mai frecvente haplotipuri 

Ċn cadrul unei populaἪii haplotipurile comune mai multor persoane de sex masculin ne´nrudite poate sublinia 

ipoteza conform cŁreia aceste haplotipuri au la baza efectul fondatorului (populaἪia analizatŁ derivŁ dintr-un numŁr 

mic de indivizi, izolaἪi dintr-o populaἪie ancestralŁ).  

Din cele 154 de haplotipuri analizate un procent de 94,8% au fost haplotipuri unice din punct de vedere al 

componentei alelice, multe dintre acestea diferind doar la unu sau doi loci din cei 16 (mutaἪii recente). Restul de 

5,2% este reprezentat de haplotipuri comune mai multor persoane de sex masculin aflate la distanŞe geografice 

relativ mari, ceea ce subliniazŁ ipoteza conform cŁreia aceste haplotipuri au la baza efectul fondatorului (vezi Tabel 

10).  
Haplotip H7 H28 H56 H57 H71 H78 H101 

N 4 2 2 2 5 2 2 

Frecvenҏa 0,0259 0,0129 0,0129 0,0129 0,0324 0,0129 0,0129 

Judeҏ VN (2), BV(1), CL(1) CL(1), PH(1) OT(1) DB(1), CL(1) IS(1), CL(3), B(1) VN (1), CL(1) NT(1) 

DYS456 14 15 15 15 15 15 16 

DYS389I 12 13 13 13 14 14 13 

DYS390 22 23 24 24 22 23 24 

DYS389II 28 31 32 32 30 31 29 

DYS458 15 15 17 17 18 17 19 

DYS19 14 15 15 15 15 14 15 

DYS385 a 14 12 14 14 15 13 11 

DYS385 b 14 16 15 15 17 17 14 

DYS393 13 12 13 13 12 12 14 

DYS391 10 10 11 11 10 10 10 

DYS439 12 11 12 13 11 11 11 

DYS635 22 24 24 24 20 21 23 

DYS392 11 11 11 11 11 11 13 

Y GATA H4 11 11 11 11 12 10 12 

DYS437 16 15 15 15 14 14 15 

DYS438 10 9 10 10 9 9 12 

DYS448 20 21 19 20 19 20 19 

Total 154 (146 unice)       

Tabel 10 - Haplotipurile cu cea mai mare frecvenἪa ´n populaἪia rom©neascŁ. 

 

wŜƭŀǚƛƛƭŜ ŘŜ ƞƴǊǳŘƛǊŜ ƎŜƴŜǘƛŎŇ dintre ǇƻǇǳƭŀǚƛŀ ǊƻƳŃƴŜŀǎŎŀ ǒƛ ǇƻǇǳƭŀǚƛƛƭŜ ƞƴǾŜŎƛƴŀǘŜ 
ƎŜƻƎǊŀŦƛŎ ǇŜ ōŀȊŀ ŦǊŜŎǾŜƴסŜƭƻǊ ŀƭŜƭƛŎŜ ŀƭŜ ƳŀǊƪŜǊƛƭƻǊ {¢w 

 {ǘŀōƛƭƛǊŜŀ ǊŜƭŀǚƛƛƭƻǊ ŘŜ ƞƴǊǳŘƛǊŜ ǇŜ ōŀȊŀ ŘƛǎǘŀƴסŜƭƻǊ ƎŜƴŜǘƛŎŜ  

Aceasta abordare constŁ ´n identificarea relaἪiilor de ´nrudire între populaἪiile luate în studiu strict doar pe 

baza distantelor genetice calculate dupŁ metodele propuse de Cavalli-Sforza, Nei ĸi Reynolds ĸi pleacŁ de la 

premisa unei admixturi genetice crescute.  

Aceasta abordare are rolul de a reliefa doar direcἪiile generale de diferenἪiere / înrudire. 

Fiecare distanἪa geneticŁ (Cavalli-Sforza, Nei ĸi Reynolds) calculatŁ faŞŁ de populaἪia rom©neasca (ROM) a 

fost sortatŁ ´n mod crescŁtor. Primele 4 populaἪii cu distanŞa geneticŁ cea mai mica faŞŁ de ROM, i s-au alocat 1-4 

puncte (populaἪia cu distanŞa geneticŁ cea mai micŁ a primit maximul de puncte ĸi viceversa). Pe baza punctajului 

descris anterior, distantele genetice calculate dupŁ toate cele 3 metode (Cavalli-Sforza, Nei ĸi Reynolds) au fost 
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´nsumate pentru fiecare populaἪie ´n parte ĸi dupŁ o noua sortare a fost determinata lista primelor 4 populaἪii care 

sunt cele mai apropiate din punct de vedere al distanŞei genetice de populaἪia rom©neasca.  

Nr. 
STR Autozomal STR Heterozomali 

5A 9A 9Y 12Y 

1 MAC CRO HUN SER 

2 GRE MAC SER MAC 

3 HUN ITA MAC HUN 

4 ITA POR GRE AUS 

Tabel 11 - Primele 4 populaἪii înrudite cu România dupŁ numŁrul ĸi tipul de markeri STR 

 
Se pot observa în Tabel 12, diferenἪe care apar datorita numŁrului de markeri analizaἪi (nr. mare de markeri 

este echivalent cu numŁr mic de populaἪii), precum Ἠi dominanta tarilor slave sudice ï Macedonia ĸi Serbia sau cu 

puternice influente slave ï Ungaria
13

, în cazul markerilor STR heterozomali. 

Ċn ceea ce priveἨte sub-populaἪiile rom©neἨti (ROM_T, ROM_V, ROM_D Ἠi ROM_M), acestea se 

diferenἪiazŁ clar în jurul populaἪiei unitare (ROM). Dintre toate aceste subpopulaἪii cea mai apropiata de ROM 

(România) este sub-populaἪia ROM_T (Transilvania) iar cea mai distanἪatŁ este sub-populaἪia ROM_M (Moldova).  

 

{ǘŀōƛƭƛǊŜŀ ǊŜƭŀǚƛƛƭƻǊ ŘŜ ƞƴǊǳŘƛǊŜ ǇŜ ōŀȊŀ ƛƴǘŜǊǇǊŜǘŇǊƛƛ ŘŜƴŘǊƻƎǊŀƳŜƭƻǊ 

Aceasta abordare consta ´n identificarea relaἪiilor de ´nrudire între populaἪiile luate ´n studiu pe baza 

distantelor genetice calculate dupŁ metodele propuse de Cavalli-Sforza, Nei ĸi Reynolds, precum ĸi a 

dendrogramelor construite dupŁ metoda Neighbor-Joining Ἠi/sau UPGMA ĸi pleacŁ de la premisa unei admixturi 

genetice scŁzute. 

DeἨi distantele genetice (Nei, Cavalli-Sforza ĸi Reynolds) calculate pentru fiecare lot de markeri în parte nu 

diferŁ ´n mod dramatic, compar©nd rezultatele genetice cu contextul istoric ĸi geografic al Europei s-au obŞinut 

urmŁtoarele: a) 7/8 din 8 dendrograme construite prin metoda propusŁ de Cavalli-Sforza, a reuἨit sŁ exprime corect 

distribuἪia populaἪiilor, b) 2 din 8 dendrograme prin metoda propusŁ de Nei, a reuἨit sŁ exprime corect distribuἪia 

populaἪiilor ĸi c) 1 din 8 dendrograme prin metoda propusŁ de Nei, a reuἨit sŁ exprime corect distribuἪia 

populaἪiilor.  

DistribuἪia incorecta a populaἪiilor ´n anumite dendrograme s-a datorat a cel mult 1-2 populaἪii conform 

Tabel 12. 

 

Markeri  Autozomal Heterozomal (Y) 

Lot 5 STR 9 STR 9 STR 12 STR 

Metoda N-J UPGMA N-J UPGMA N-J UPGMA N-J UPGMA 

Cavalli-Sforza (Moldova?) + + + + + + + 

Nei 
(Serbia & 
Ungaria?) 

(Serbia & 
Ungaria?) 

(Moldova?) (Polonia?) (UK?) + (UK?) + 

Reynolds 
(Serbia & 
Ungaria?) 

(Serbia & 
Ungaria?) 

(Moldova?) (Polonia?) (Italia?) (Turcia?) (UK?) + 

Tabel 12 - Rezultatele interpretŁrii a 24 dendrograme conform contextului istoric ĸi geografic european. 

 

Markeri STR Autozomali 

Exceptând Moldova (pentru lotul de 5 loci), conform dendrogramelor construite prin metoda NJ (Cavalli-

Sforza - Figura 3 Ἠi Figura 4), populaἪiile romaneἨti sunt grupate într-un cluster minoritar. Cel mai apropiat cluster 

de acesta este un alt cluster minoritar compus din Grecia, Italia, Macedonia, Kosovo ĸi Turcia, care alŁturi de 

primul formeazŁ un cluster majoritar ce se diferenἪiazŁ foarte clar de un altul compus din restul de populaἪii 

analizate.  

PopulaἪia din Bosnia apare ´ntr-un cluster majoritar sau ´n altul, ´n funcἪie de numŁrul de loci analizaἪi. 

                                                 
13

 PopulaἪia ungarŁ este rezultatul migraἪiei hunice de la sf©rἨitul sec. IX, care a ´mpŁrἪit popoarele slave din Europa de est în 
populaἪii slave nordice Ἠi populaἪii slave sudice [143]. 
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Figura 3 - DendrogramŁ construitŁ 
prin metoda Neighbor-Joining dupŁ 
distanŞa geneticŁ propusŁ de Cavalli-
Sforza ĸi Edwards (1967) - 5 STR A.  

 

Dendrogramele UPGMA (Figura 5 ĸi Figura 6) pŁstreazŁ ´n mare aceeaἨi distribuἪie a populaἪiilor dar ´ntr-o 

maniera mai puἪin clarŁ. Se pot delimita 2 p©nŁ la 3 clustere majoritare. 

Pe varianta cu 3 clustere majoritare primul cluster majoritar este compus din douŁ clustere minoritare astfel: 

a) un cluster minoritar compus din Rom©nia Ἠi Macedonia b) un cluster minoritar compus din Italia, Grecia Ἠi 

Bosnia 

Cel de-al doilea cluster majoritar este de asemenea compus din douŁ clustere minoritare astfel: a) un cluster 

minoritar compus din Rusia, Polonia Ἠi Ungaria b) un cluster minoritar compus din Austria Ἠi CroaἪia 

Cel de-al treilea cluster majoritare este compus din restul populaἪiilor analizate. 

DiferenἪele majore ´n ceea ce priveἨte acesta metodŁ de construcἪie constau ´n: a) permutarea ´ntre clusterului 

minoritar (Italia, Grecia Ἠi Bosnia) din primul cluster majoritar Ἠi clusterele minoritare (Polonia Ἠi CroaἪia) din cel 

de-al doilea cluster majoritar ´n funcἪie de numŁrul de markeri analizaἪi (UPGMA). b) dispariἪia populaἪiilor din 

Turciei Ἠi Kosovo din clusterului majoritar 1 (N-J). c) apariἪia Macedoniei în clusterul majoritar 1 sau în afara lui 

(´n 3), ´n funcἪie de numŁrul de loci analizaἪi. 

Conform interpretŁrilor anterioare, structura geneticŁ a populaἪiei / populaἪiilor rom©neἨti actuale, este 

rezultatul unui amestec de influente slave, latine, elene ĸi turcice dintre care constante sunt cele latine ĸi elene.  

Ċn ceea ce priveἨte sub-populaἪiile rom©neἨti (ROM_T, ROM_V, ROM_D Ἠi ROM_M), acestea se 

diferenἪiazŁ clar ´n jurul populaἪiei unitare (ROM). Dintre toate aceste subpopulaἪii cea mai apropiata de ROM 

(România) este sub-populaἪia ROM_T (Transilvania) iar cea mai distanἪata este sub-populaἪia ROM_M (Moldova) 

Aceste rezultate, într-o oarecare mŁsura sunt confirmate ĸi de valorile uniformizate ale testelor de 

diferenἪiere. 

 

Markeri STR Heterozomali (Y) 

Indiferent de numŁrul de loci STR - 9 (Figura 7) sau 12 (Figura 8), conform dendrogramelor construite prin 

metoda NJ (Cavalli-Sforza), populaἪia din de sud-estul Rom©niei este situatŁ la baza unui cluster minoritar, compus 

din populaŞiile slave din sud (Macedonia, Serbia, Bosnia-HerŞegovina ĸi CroaŞia). Cel mai apropiat cluster 

minoritar de acesta, este compus din populaŞiile slave din nord (Rusia, Polonia ĸi Lituania). Aceste douŁ clustere 

minoritare, formeazŁ un cluster majoritar care se delimiteazŁ foarte clar de un altul format din restul populaŞiilor 

analizate. 

Dendrogramele UPGMA (Figura 9 ĸi Figura 10) pŁstreazŁ ĸi ´ntŁreĸte chiar diferenŞele dintre clusterele 

majoritare mai sus menŞionate.  

Aceste diferenŞe reflectŁ (´ntr-o anumitŁ mŁsurŁ) la nivel european, distribuŞia geograficŁ a ŞŁrilor cu etnii 

majoritate slavŁ ĸi cel puŞin o limbŁ slavŁ naŞionalŁ. ExcepŞie de la aceastŁ regulŁ face populaŞia ungarŁ care pare a 

fi mai aproape de populaŞiile slave nordice dec©t restul populaŞiilor analizate ĸi prezenŞa lor ´n acest cluster poate fi 

explicatŁ prin invazia popoarelor fino-ugrice din secolul al IX-lea, care au separat populaŞiile slave ´n populaἪii 

slave nordice ĸi populaἪii slave sudice  [97].  

O altŁ excepŞie o face populaŞia greacŁ, care apare ´ntr-un cluster majoritar sau ´n altul, ´n funcἪie de metoda 

utilizata în construirea dendrogramei. 

Pe baza acestor rezultate, populaŞia rom©neascŁ de sex masculin (pentru cei 9 ĸi 12 loci Y-STR analizaἪi), 

este mai apropiatŁ genetic de Macedonia, Serbia, Bosnia-HerŞegovina ĸi CroaἪia. 
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Figura 4 - DendrogramŁ construita 
prin metoda Neighbor-Joining dupŁ 
distanŞa geneticŁ propusŁ de Cavalli-
Sforza ĸi Edwards (1967) - 9 STR A. 

 

Figura 5 - DendrogramŁ construita 
prin metoda UPGMA dupŁ distanŞa 
geneticŁ propusŁ de Cavalli-Sforza ĸi 
Edwards (1967) - 5 STR-A  

 

Figura 6 - DendrogramŁ construita 
prin metoda UPGMA dupŁ distanŞa 
geneticŁ propusŁ de Cavalli-Sforza ĸi 
Edwards (1967) ï 9STR A 
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 Ċn ceea ce priveĸte similitudinile genetice dintre aceste populaἪii, prin extrapolare, se pot emite douŁ 

ipoteze principale: a) asemŁnarea geneticŁ ´ntre aceste populaἪii reflectŁ distribuŞia unei populaŞii paleo-balcanice, 

cum ar fi populaἪia tracicŁ sau b) evenimentul istoric recent cu cea mai mare influenŞŁ asupra structurii genetice a 

populaŞiei actuale, a fost migraŞia slavŁ din nord-estul Europei cŁtre Peninsula BalcanicŁ. 

Aceste rezultate, sunt confirmate de testul de diferenἪiere efectuat pe markeri STR autozomali pentru 

populaŞia din sudul Rom©niei (Valahia - 0) ĸi ŞŁrile din jur [41] ĸi integreazŁ populaŞia din sudul, respectiv sud-

estul Rom©niei ´n r©ndul populaŞiilor slave din sud, complet©nd imaginea de ansamblu a popoarelor slave descrise 

de Rňbağa et al.  [97]. 

 

  

 

Figura 7 - DendrogramŁ construita prin metoda 
Neighbor-Joining dupŁ distanŞa geneticŁ 

propusŁ de Cavalli-Sforza ĸi Edwards (1967) ï 
9STR Y 

 Figura 8 - DendrogramŁ construita prin metoda Neighbor-Joining dupŁ distanŞa geneticŁ 
propusŁ de Cavalli-Sforza ĸi Edwards (1967) - 12 STR Y 

 

 

 
Figura 9 - DendrogramŁ construita prin metoda UPGMA dupŁ 

distanŞa geneticŁ propusŁ de Nei (1972) ï 9 STR Y. 
 Figura 10 - DendrogramŁ construita prin metoda UPGMA dupŁ 

distanŞa geneticŁ propusŁ de Reynolds, Weir ĸi Cockerham (1983) -
12 STR Y. 






































