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Cromosoma Y 
Básico (M1 y M3) 

VNúmero de Laboratorios:  91 

VNúmero de discrepancias: 15 

VNúmero de errores de transcripción: 4 

VError de nomenclatura: 2 (- x /)  

VEmpleo de nomenclatura ISFG (GATA H4): 2 
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M1 (12)  

M3 (13)  

M1 (12)  

M3 (10)  

PRECINTO 20338 (PL01; ABI 310) 



M1 (11/14)  

PRECINTO 20337 (YF; ABI 310) 



M3 (28)  

M3 (13/15)  

PRECINTO 20337 (YF; ABI 310) 



M3 (12)  

M3 (26)  

M3 (20)  

PRECINTO 23193 (PY23; ABI 3100) 



Ladder PY23, Precinto 23193  



M3 (10)  

PRECINTO 20345 (PY23; ABI 3130) 



M1 (10)  

PRECINTO 20345 (PY23; ABI 3130) 



M1 (13)  

PRECINTO 20340 (PPY; ABI 3130/xl) 



PRECINTO 20319 (PPY; ABI 310) 



M1 (11)    20*                                                  M3 (11)   20* 

PRECINTO 20304 (YF, PPY; ABI 3130/xl) 



(AGAT)4 CTAT (AGAT)2 (AGAT)3 (AGAT)n N24 (ATAG)4 (ATAC)1 (ATAG)3 

(AGAT)4 CTAT (AGAT)2 (AGAT)3 (AGAT)n (ATAG)4 (ATAC)1 (ATAG)3 

GATA H4.1  (YF+9) GATA H4.2 

GATA H4  (YF+16) 

Y-Filer  - NIST (TAGA) (Butler et al, 2002, For. Sci. Int.) 
ISFG (YF+9)  (Gusmao et al, 2002 y 2006, For Sci Int.)  
(Mulero et al, 2006, J. For Sci.) 



Figure 1. The relative location of various PCR primers and designated STR repeat nomenclatures for the Y-STR 
locus GATA-H4. The reference sequence used is GenBank accession G42676 (submitted May 1999 by White et al.).  
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GATA  H4   M1 : 27 
                       M3 : 27 

PRECINTO 20318 (PL00; tinción Ag) 



PRECINTO 20339 (PY; ABI 310) 
Error de transcripción  
DYS391  13 
DYS439  10 



M3 (14)   
 
Error T  
informa “16” 

PRECINTO 20314 (YF) 

DYS456 



Cromosoma X 
Básico (M1, M2 y M3) 

VNúmero de Laboratorios:  39 (61% X-STRs; 39% Invest Argus) 

VNúmero de discrepancias: 10 

VNúmero de errores de transcripción: 2 

Laboratorios que presentaron discrepancias  
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PRECINTO 20328 (Pr sint; ABI 3130/3130 xl)  

M1 (31)  



PRECINTO 20340 (Argus X12; ABI 3130/3130 xl)  

M1 (26)  

M2 (28/30)  

M3 (26)  



PRECINTO 20341 (Decaplex; ABI310) 

M1 (8.3)  



M2 (8.3/13)  

PRECINTO 20341 (Decaplex; ABI310) 



M3 (12)  

PRECINTO 20338 (X-Strs; ABI 310)  



DXS10079 

PRECINTO 20356 (Argus X12; ABI 3130/3130 xl)  



PRECINTO 20337 (X-STRs/ ABI 310)  

M2 (8.3/13)  



PRECINTO 20307 
 (Argus X12; ABI 3130/3130 xl)  
 

M3 (29.2),  
error transcripción informa “29” 



Cromosoma X 
Avanzado (M6 y M8)  

VNúmero de Laboratorios:  15  (60% X-STRs; 40% Invest. 

Argus) 

VNúmero de discrepancias: 13 

VNúmero de errores de transcripción: 1 

VError de nomenclatura: 3 (ej. 14/14  por 14) 
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23378  DXS6789_M6 23 

23378  DXS6809_M6 33/34  

23378  DXS7132_M6 12/15  

23378  DXS7133_M6 9/13  

23378  DXS7423_M6 14 

23378  DXS8378_M6 11/12  

23378  DXS9898_M6 8.3/12  

23378  DXS9902_M6 11/13  

23378  GATA172D_M6 8/11  

23378  GATA31E08_M6 11 

(22)  

8,3/12  
(9/14)  

2 marcadores fuera de consenso  
3 errores de transcripción, en consenso??  

PRECINTO 23378 (X-STRs/ ABI 3500)  

Informado:  

33/34  

12/15  



Ladder Cromosoma X 
Precinto 23378  



M6 (12/15)     (11/13)  

PRECINTO 20299  
(X-STRs; ABI 3130/3130 xl)  

DXS7132, DXS9902 



PRECINTO 23167 
(X-STRs; ABI 3130/3130 xl)  
 

M6, GATA172  (8/11)  



M8 (11/12)  M8 (11/13)  

M8 (15/16)  
M8 (33/35)  informa 33/34 (error T)  

M8 (20/22)  

PRECINTO 23167 - M8 



M8 (28.2/31)  

PRECINTO 20307 
(Argus X12; ABI 3130/3130 xl)  
 

DXS10101 



Conclusiones  

ɆSi bien el número de discrepancias es alto 
están concentradas en un reducido número 
de laboratorios 

ɆMayor número de discrepancias en Cr-X que 
en Cr-Y 

ɆEnvío de electroferogramas con la corrida 
del Size y Ladders.  

ɆChequear controles (Ladders o muestras 
controles) 



Muchas gracias!!  


