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Celem pracy bylo poréwnanie przydatnosci (teoretycznej szansy wykluczenia niestusznie
pozwanego mezczyzny, PE) wybranych uktaddw DNA stosowanych aktualnie
w badaniach ojcostwa w stosunku do przydatnosci zestawu klasycznych uktadéw
serologicznych wynoszace] 0.8428. Otrzymano nastepujace wartosci: dla zestawu
uktaddéw oznaczanego w technice dot-blot (DQA1 + PolyMarker) — 0.8576, dla uktadu
SE33 z analizg sekwencji — 0.8969, dla czterech uktadéw AmpFLP (D1S80 + Apo B +
Col 2A1 + YNZ22) - 0.9729, dla wtasnego multipleksu STR (5 loci) - 0.9959, dla
komercyjnych multipiekséow STR AmpFISTR Blue — 0.9609, PowerPlex'™ - 0.9983, FFFL
-0.9132, PowerPlex ™+ FFFL - 0.9998.

The aim of this paper was to compare the power of exclusion (PE) considered as
a theoretical chance of exclusion of random falsely accused men for selected DNA
systems with value for a set of 9 classical serological systems (PE=0.8428). The
computer program compilled in Turbo Pascal 7.0 (Borland) was prepared to provide all
calculations on the ground of allele frequencies (its listing is attached). The following
results were achieved: dot-blot technique (DQA1 + PolyMarker) -- 0.8576, SE33 with
sequence analysis — 0.8969, AmpFLP technique (D1S80 + Apo B + Col 2A1 + YZN22) -
0.9729, own mutltiplex (5 loci) — 0.9959, AmpFISTR Blue — 0.9609, PowerPlex™ by
Promega — 0.9983, FFFL by Promega - 0.9132, PowerPlex ™ + FFFL together — 0.9998.

Badanie polimorfizmu DNA w sprawach dochodzenia ojcostwa w opinii
wiekszosci sedziow stanowi dowod potwierdzajacy ojcostwo. Nie kazda jednak
analiza DNA daje takg mozliwo$¢. Pewnosé uzyskuje sie jedynie wtedy, kiedy

Praca byta zaprezentowana podczas X| Krajowego Zjazdu Polskiego Towarzystwa Medycyny
Sadowej i Kryminologii, £6dz 2-5 wrzesien 1998 r.
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wytaczamy ojcostwo. Celem unikniecia nadinterpretacji wynikéw badan DNA
Komisja Serologiczna Polskiego Towarzystwa Medycyny Sadowej i Kryminologii
okresla minimum, ktdére winno by¢ wypetnione w toku analizy i pozwalaloby
jednoczesnie na potwierdzanie ojcostwa z prawdopodobienstwem graniczacym
z pewnoscig. Z praktyki wiadomo jednak, ze nawet wykonanie rekomen-
dowanych przez Komisje analiz nie zawsze upowaznia do formuiowania opinii
potwierdzajgcych ojcostwo z duzym prawdopodobienstwem. Zdarza sie to
najczesciej, kiedy u stron wystepujg np. czesto spotykane w populacji allele.
W takiej sytuacji zakres badan powinien by¢ poszerzony. Opracowanie metod
badania wielu uktaddw VNTR opartych na {fafcuchowej reakcji polimerazy (PCR)
sprawilo, ze coraz czesciej hemogenetycy siegajg wiasnie po te uktady, badz to
wiaczajac je w zakres badan rutynowych, badz to rozszerzajgc ich zakres dla
uzyskania potwierdzenia ojcostwa w satysfakcjonujgcym stopniu.

Ktory z uktadow wigczy¢é do badania, aby podnie$¢ jego wartosc dowodowa,
mozna okresdli¢ na podstawie oceny przydatnosci danego ukiadu (zwanej inaczej
teoretyczng szansg wykluczenia niestusznie pozwanego mezczyzny, ang. power
of exclusion, PE). Oznacza ona ilu z niestusznie pozwanych mezczyzn na 100
badanych wykluczyloby sie podczas badania przy uzyciu wybranego ukiadu.

Parametr ten byt czgsto stosowany w przesziosci do oceny polimorficznosci
nowowprowadzanych ukiadow i ustalenia teoretycznej szansy wykluczenia
niestusznie pozwanego mezczyzny dla ekspertyzy w dochodzeniu ojcostwa.
Podjeto rowniez proby wykorzystania tego parametru do prowadzenia obliczen
tzw. zmodyfikowanego prawdopodobienstwa ojcostwa [23].

Obecnie parametr ten jest stosowany takze w odniesieniu do uktadow DNA dla
okreslenia ich przydatnosci w dochodzeniu ojcostwa i ustalenia zakresu badan {3].

Celem ninigjszej pracy jest zaprezentowanie i poréwnanie przydatnosci
(teoretycznej szansy wykluczenia niestusznie pozwanego mezczyzny) wybranych
uktadow DNA w dochodzeniu ojcostwa na tle przydatnosci klasycznych ukiadow
grupowych.

MATERIAL | METODA

W pracy obliczono przydatnosci uktadow DNA stosowanych do badan
ojcostwa w Katedrze i Zaktadzie Medycyny Sadowej AM im. L. Rydygiera
w Bydgoszczy, ktérych oznaczanie oparte jest na technice tancuchowej reakcji
polimerazy (PCR): DQA1, PolyMarker, D1S80, Apo B, Col 2A1, YNZ22, ukiad
SE33 z analizg sekwencji, wtasny multipleks STR (D1S103, THO1, D21S11,
D18S51 i FGA), Perkin Elmer AmpFISTR Blue (D3S1358, VWA, FGA) oraz
multipleksy Promegi: PowerPlex™ (D16S539, D7S820, D13S317, D5S818,
CSF1PO, TPOX, THO1, vWA) i FFFL (F13A01, FESFPS, F13B, LPL). Dane
niezbedne do obliczen zaczerpnigto z wiasnych baz populacyjnych [15-1 oF.

2
Za wyjatkiem uktaddéw Apo B, Col 2A1 i YNZ22, dia ktérych wartos$ci przydatnosci zaczerpnieto
Z pracy Pestoni i wsp. [22].
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Wyniki odniesiono do przydatnosci zestawu 9 ukiadow klasycznych
stosowanych rutynowo w naszym Zakladzie w badaniach | stopnia (ABO, MN,
Rh, Hp, ACP, PGM1 - podtypy, ESD, GLO | i PGP). Wartosci przydatnosci tych
uktadow obliczono dla wiasnych baz populacyjnych [11-13]°.

Wartosci przydatnosci dla poszczegoéinych ukiadow obliczono ~ bazujgc na
danych populacyjnych — stosujgc wzér podany przez Weir'a [25]:

PE=) p,(-2) - 3> ) P p@-3p-3p)
u

u u=v

gdzie: PE - przydatno$¢ (power of exclusion),
u, v - numery alleli;

p, — czestosé allelu u w populacji,

p, — czestosc¢ allelu v w populaciji.

taczng przydatnos¢ dla konkretnego zestawu uktadow obliczono — bazujac
na przydatnosciach kazdego ukiadu z osobna — stosujac wzoér:

PE. = 1- H(l-PEi)

gdzie PEt — tgczna przydatnosé zestawu uktadow,
PE; — przydatnos¢ i tego ukiadu.

Dla utatwienia stosunkowo zmudnych obliczen opracowano program
komputerowy w jezyku Turbo Pascal 7.0 firmy Borland prowadzacy obliczenia PE
dia dowolnego ukfadu po zadaniu czestosci populacyjnych alleii. Jego program
zrodiowy w wersiji dla ukiadu D1S80 przedstawiono w koncowej czesci pracy.

Stosowanie powyzszych wzoréw umozliwia uzyskanie dokladnych wartosci
przydatnosci danego uktadu. W tego typu obliczeniach nie stosuje sie wzoru na
obliczenie wartosci przydatnosci (PE) bazujacego na heterozygotycznosci
uktadu, bowiem daje on tylko przyblizong wartos¢, znacznie réznigcg sie od

3
Za wyjatkiem ukiadéw ABO, MN, Rh i Hp, dla ktérych wartosci przydatnosci zaczerpnieto z pracy
Szczotki i wsp. [24].
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wartoéci rzeczywistej w przypadkach, gdy poszczegdlne allele wystepujg
z réznymi czestosciami (a wiec praktycznie zawsze).

WYNIKI

Przydatnosci poszczegdinych ukfadéw klasycznych stosowanych rutynowo
w ekspertyzie serologicznej | stopnia przedstawiono w tabeli |, a ukladdw DNA
wtabeli 1l. tgczne wartosci przydatnosci rdznych zestawow ukladdw
przedstawiono natomiast w tabeli lll. Dla lepszego zobrazowania wynikéw na
rycinie 1. przedstawiono ilu niestusznie pozwanych mezczyzn na 100 badanych
nie wykluczy sie podczas badan w réznych wariantach.

Tabela |. Przydatno$¢ uktadow klasycznych.
Table 1. Power of exclusion for classical serological systems.

Uklad Przydatno$é
ABO 0.1914
MN 0.1830
Rh 0.2953
Hp 0.1799
ACP 0.2756
PGM1 0.1549
ESD 0.0733
GLO | 0.1845
PGP 0.1099
Wartos¢ taczna 0.8428
DYSKUSJA
Uzyskane wartosci przydatnosci poszczegdlnych uktaddéw dla

w dochodzeniu ojcostwa sg zblizone do danych podawanych przez innych
autorow w ukfadach oznaczanych technikg dot-blot, ukiadéw AmpFLP i STR
[2,4-6,9,14]. Gijertson i wsp. podal przydatnos¢ dla uktadu HLA wynoszacy
0.9325, a Nata i wsp. oraz Hansen i wsp. dla zestawu 7 i 5 ukladow VNTR
badanych metodami hybrydyzacyjnymi wartosci wynoszace odpowiednio
0.999932 i powyzej 0.999 [7,8,20]. Do tych ostatnich wynikdw nalezy jednak
odnies¢ sie z duzg ostroznoscig, bowiem de facto dla uktadéw VNTR badanych
metodami hybrydyzacyjnymi nie mozna doktadnie okresli¢ ich przydatnosci,
z uwagi na spotykane w tych uktadach mutacje, jak réwniez rézne podejscia do
ustalenia czestosci fragmentow.
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Tabela ll. Przydatnosé uktaddéw DNA.
Table Il. Power of exclusion for DNA systems.

Uklad DNA Przydatnos$é
DQA1 0.5621
LDLR 0.1801
GYPA 0.1867
HBGG 0.1875
D7S8 0.1834
GC 0.2649
SE33 0.8969
D1S80 0.6712
Apo B 0.5889
Col 2A1 0.3689
YNZ22 0.6828
D1S103 0.5538
THO1 0.5605
D21S11 0.7069
D18551 0.7202
FGA 0.7441
D16S539 0.5610
D78820 0.6157
D13S317 0.5971
D55818 0.4887
CSF1PO 0.5135
TPOX 0.4076
VWA 0.6304
F13A01 0.5206
FESFPS 0.4323
F13B 0.4453
D3S1358 0.5859
LPL 0.4248

Dobér zestawu uktadow stosowanych do badan ojcostwa nie moze byé
przypadkowy, lecz musi zapewnia¢ maksymalny efekt przy minimalnym
naktadzie pracy i — co sie z tym wigze — kosztow. Minimalizacje naktadu pracy
mozna uzyskaé¢ przez ujednolicenie procedur laboratoryjnych stosowanych
podczas badan. Z tego punkiu widzenia najmniej efektywny jest zestaw 9
uktadow klasycznych, bowiem podczas badan stosowane sg rdézne procedury
laboratoryjne, co wyklucza jednoczasowe badanie kilku ukladow, a ponadto efekt
tych badan jest mato informatywny. Ukiady DNA wykrywane technikg dot-blot,
tzn. DQA1 i PolyMarker zapewniajg podobny efekt (0.8576 vs. 0.8428), przy
mniejszym naktadzie pracy. Jeszcze lepszy wynik pordwnania uzyskujemy dla 4
uktadéw DNA badanych technikg AmpFLP, tzn. D1S80, Apo B, Col 2A1 i YNZ22
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(0.9729 vs. 0.8428), chociaz kazdy z tych ukfadéw oznacza sie osobno.
Jednakze najlepsze wyniki w porownaniu uzyskano dla multiplekséw STR
(wlasny ukitad 5 loci - 0.9959, AmpFISTR Blue Perkin Eimer 3 loci — 0.9609,
PowerPlex’™ Promegi 8 loci -~ 0.9983, FFFL Promegi 4 loci — 0.9132,

PowerPlex ™ + FFFL — 0.9998).

Tabela lll. Laczne przydatnosci ukfadow.

Nr 3—-4

Table 1. Overall power of exclusion for different sets of systems.

Zestaw ukiadow

taczna przydatnosé

9 uktadow klasycznych (wg tab. 1) 0.8428
Ukiady badane technikg dot-blot

(PolyMarker + DQA1) 0.8576
Uktady badane technikg AmpFLP

(D1S80, Apo B, Col 2A1, YNZ22) 0.9729
AmpFISTR Blue (3 loci) 0.9609
Wiasny multipleks

(D1S103, THO1, D21S11, D18S51, FGA) 0.9959
FFFL (4 loci) 0.9132
PowerPlex'" (8 loci) 0.9983
PowerPlex™ + FFFL 0.9998

15,72

0 g Uktadéw

0.17 0.02

uktady uklady ~ FFFL AmpFISTR Blue wiasny F"owerPiﬂemxni"DowerPléi

Klasycznych dot-blot AmpFLP Promega Perkin Eimer multiplex Promega + FFFL

Ryc. 1. llos¢ nie wykluczonych niestusznie pozwanych mezczyzn na 100
badanych przy zastosowaniu roznych metod badawczych.
Fig. 1. Number of non excluded man for 100 falsely accused individuals for

different methods of surveys.
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Powyzsze wyniki wskazujg wyraznie na to, ze dalsze stosowanie uktadow
klasycznych jest nieuzasadnione zaréwno z punktu widzenia sity dowodowej
ekspertyzy, jak i ze strony naktadéw pracy i srodkow niezbednych dla wydania
takiej opinii. Warto w tym miejscu zacytowa¢ Hochmeister'a i wsp., ktorzy juz
w 1992 roku podali, ze: ,wykorzystanie technologii konwencjonalnych powinno
by¢ catkowicie zastgpione” [10]. Celowym wydaje sie zatem rozwazenie, czy
iwjaki sposéb mozna zastapi¢ dotychczasowg ekspertyze | stopnia?
Z matematycznego punktu widzenia jej najblizszymi odpowiednikami sg zestawy
badane technikg dot-blot (DQA1 i PolyMarker) i AmpFLP (D1S80, Apo B i Col
2A1). Jednakze wobec zdecydowanie wiekszej przydatnosci uktadow
multipleksowych wydaje sie, ze w bliskiej przysziosci wtasnie ukfady
multipleksowe stang sie metoda w dochodzeniu ojcostwa. Wowczas tez
najprawdopodobniej zniknie dotychczasowy podziat na badania | i Il stopnia,
bowiem wobec ogromnej przydatnosci tych uktaddw przy niskim naktadzie pracy
badania te bedg mogly by¢ uwazane za rozstrzygajace [1].

Ponize] przedstawiono listing programu pozwalajgcego obliczy¢ przydatnos¢
uktadu D1S80. Moze by¢ on zastosowany rowniez dia dowolnego innego ukiadu
dyskretnego. W tym celu nalezy zmieni¢ warto$¢ statej ilosc alleli (zawiera ilos¢
alleli rozwazanego uktadu w badanej populacji) oraz kolejnych komorek tablicy f
(zawierajacych czestosci kolejnych alleli rozwazanego ukiadu w badanej
populacji).

Program power of exclusion;

uses crt;

const ilos¢_alleli=20;

var f: array [1..50] of real; {poszczegdine komorki zawierajg czestosci alleli}
u,vinteger;

pe,pet:real;

begin
cirscr;

f[1]1:=0.1817;
f[ 2]:=0.0098;
f[ 31:=0.0345;
f[ 4]:=0.0048;
f[ 51:=0.0197;
f[ 6]:=0.0246;
f[ 71:=0.3424;
f 8]:=0.0887;
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f[ 9:=0.0123;
f[10]:=0.0172;
f[11]:=0.0295;
f[12]:=0.0419;
f[13]:=0.0345;
f[14]:=0.0985;
f[15]:=0.0222;
f[16]:=0.0025;
f[17]:=0.0025;
f[18]:=0.0148;
f[19]:=0.0098;
f[20]:=0.0025;

pe:=0;
for u:=1to ilos¢_alleli do pe:=pe+ (flu] * sqr(1-f[u}));
pel1.=0;

for uz=1 to ilos¢_alleli do

for vi=1 to ifos¢_alleli do if u<>v then

pel:=pel + (sqgr(f{u]) * sqr(f[v]) * (4 — (3 f[u]) - (3 " f[V])));
pe:=pe — (0.5 * pel);

writeln('PE = ',pe:8:5);
end.
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