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• Reference Materials
• SRM 2391d – “PCR Based DNA Profiling Standard”
• SRM 2392, SRM 2392‐I – “Mitochondrial DNA Sequencing”

• STRbase 2.0

• Nomenclature infrastructure
• STRseq Bioproject

• Future work

Outline Background Information

Illumina MiSeq FGx Ion Torrent S5 Ion Chef

Kit Name Marker Type MiSeq Ion Torrent

Illumina ForenSeq Signature Kit STRs & SNPs for Identity (+ Ancestry & Phenotype) 

Promega PowerSeq 46GY STR 

Precision ID GlobalFiler NGS STR Panel STR 

Background Information

Illumina MiSeq FGx Ion Torrent S5 Ion Chef

Kit Name Marker Type MiSeq Ion Torrent

Illumina ForenSeq Signature Kit STRs & SNPs for Identity (+ Ancestry & Phenotype) 

Promega PowerSeq 46GY STR 

Precision ID GlobalFiler NGS STR Panel STR 

Precision ID Ancestry Panel Ancestry SNPs 

Precision ID Identity Panel Identity SNPs 

Precision ID mtDNA Panels Mitochondrial DNA (CR or Whole Genome) 

Promega PowerSeq CRM Nested System Mitochondrial DNA (CR) 

Qiagen Human Mitochondrial Panel Mitochondrial DNA (Whole Genome)  

• ISO/Guide 30:2015
• Reference materials (RMs) and certified reference materials (CRMs) (defined in 2.1 and 2.2) are widely 

used for the calibration of measuring apparatus, for the evaluation of measurement procedures and for 
the internal or external quality control of measurements and laboratories.

Standard Reference Materials (SRMs)
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used for the calibration of measuring apparatus, for the evaluation of measurement procedures and for 
the internal or external quality control of measurements and laboratories.

Standard Reference Materials (SRMs)
• ISO/Guide 30:2015

• Reference materials (RMs) and certified reference materials (CRMs) (defined in 2.1 and 2.2) are widely 
used for the calibration of measuring apparatus, for the evaluation of measurement procedures and for 
the internal or external quality control of measurements and laboratories.

Standard Reference Materials (SRMs)
• Certified Value

• A value reported on an SRM certificate or certificate of analysis for which NIST has the highest confidence in its 
accuracy in that all known or suspected sources of bias have been fully investigated or accounted for by NIST.

• Reference Value
• A high‐confidence estimate of the true value but where all possible sources of bias have not been fully 

investigated by NIST.
• Information Value

• A NIST Information Value is data that may be of interest and use to the SRM user, but insufficient information 
is available to assess the confidence of the assignment.

• Successor to SRM 2391c 
• “PCR Based Profiling Standard”

• Similar format – five tubes
• A‐C components: three single source DNAs
• D component: one mixture; approx. 3:1 (F:M)
• E component: cells spotted on FTA paper (from cell lines)

• Components A‐D are DNA extracted from blood (not cell lines)
• All CODIS Core 20 STR loci will be certified allele values
• Characterized by CE‐ and sequencing‐based methods

• Sequence‐based allele values included on certificate

Candidate SRM 2391d Autosomal STR
Markers

Autosomal STR Markers
ThermoFisher CE STR kits

Promega CE STR kits
Qiagen Investigator CE STR kits

Illumina NGS kit
ThermoFisher NGS kits

Promega NGS kits
CODIS 20/ESS 12

24 Certified Autosomal STR Markers
1 Reference Autosomal STR Marker

15 Information Autosomal STR Markers

Autosomal 
STR Marker 
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D1S1656 X

D2S1338 X

D2S441 X

D3S1358 X

D5S818 X

D6S1043 X

D7S820 X

D8S1179 X

D10S1248 X

D12S391 X

D13S317 X

D16S539 X

D18S51 X

D19S433 X

D21S11 X

D22S1045 X

CSF1PO X

FGA X

Penta D X

Penta E X

SE33 X

TH01 X

TPOX X

vWA X

D4S2408 X

D1S1677 X

D2S1776 X

D3S4529 X

D5S2800 X

D6S474 X

D9S1122 X

D12ATA63 X

D14S1434 X

D17S1301 X

D20S482 X

F13A01 X

F13B X

FESFPS X

LPL X

Penta C X

• SRM 2391d ‐ Single Nucleotide Polymorphisms
• ForenSeq SNPs (Identity, Ancestry, Phenotype)
• Precision ID Identity Panel
• Precision ID Ancestry Panel
• Microhaplotypes

• SRMs 2392 and 2392‐I
• Certified values for mitochondrial genome
• Good for validating mtDNA procedures

• SRM 2391d
• Mitochondrial DNA sequence

• As information values (not certified)

Other Marker Types

Reference Values or
Information Values

• First round of development
• Goal is to have a beta site up this summer
• STR fact sheets (for 24 loci)
• Variant allele reporting

• New functionalities
• Search, sort, and download 
• Automated submission of variant alleles
• Embedded viewer 

• For STR sequence and presentations

• Other ideas?
• Let us know

STRbase 2.0
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• Human identification STR marker sequence catalog
• Comprehensive – future public submission capability planned
• Each STR allele = unique GenBank Record and accession number

• Non‐redundant, well annotated
• Includes flanking polymorphisms

• Hosted by U.S. National Center for Biotechnology Information (NCBI)
• Organized by STR marker

• Grouped into Common STR, Alternate STR, Y‐STR, X‐STR

STRseq Bioproject

Modeled after NCBI RefSeq

Why Do We Need STR Nomenclature?

[TCTA]2 TCTG [TCTA]9
OR

[TCTA]12 

No difference 
by CE

Sequence variation is
discriminated by NGS

2016

2018

STRseq Bioproject Timeline

2016 2017Aug Sep Oct Nov Dec Jan Feb Mar Apr

NCBI receives 
inquiry

NIST‐NCBI 
exploratory
meeting

NIST‐NCBI agree 
to move forward

Partners 
determined

Test 
STRSeq
records 
created

Feedback Development

May Jun Jul Aug

NIST‐NCBI 
planning
meeting

Planning

ISFG EB Support
NIST announces 
initiative at AAFS

STRSeq
manuscript 
published

Submission

Sep

STRseq International Collaboration

Population Data
Project Input

Example given for D12S391

# of Samples
NIST = 1786
KCL = 1043
UNT = 839
USC = 944    
Total = 4612

STRseq Records – One For Each STR Allele Outline
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Outline

STRseq in Casework Future Directions

SUBMITTED:
Sequence‐based population

frequency data for 1036 samples,
27 autosomal STRs

NIST engages in
collaborative research with assay

developers and instrument
manufacturers to support

competitiveness in American
industry

• STRseq Collaborators

• NIST
Dr. Pete Vallone, Group Leader
Dr. Katherine Gettings
Lisa Borsuk

Thank You!

Kevin.Kiesler@nist.gov
Phone: (301) 975‐4306

Disclaimer: Points of view in this document are those of the authors and do not necessarily represent the 
official position or policies of the U.S. Department of Commerce. Certain commercial equipment, instruments, 
and materials are identified in order to specify experimental procedures as completely as possible. In no case 
does such identification imply a recommendation or endorsement by NIST, nor does it imply that any of the 
materials, instruments, or equipment identified are necessarily the best available for the purpose. 


