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Jeshi dasz feden wynik mieszaniny 10 ekspertom,
to ofrzymasz 10 moZiiwyeh wnioskdw

Peter Gill
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Zestawy do amplifikacji (namnazania) DNA wykorzy-
stywane wspolczesnie w kryminalistycznych badaniach
genetycznych charakteryzujg sie duzg czulodcig oraz od-
pomoscig na inhibitory reakcjl PCR, co znaczgoo zwiek-
§Za 5zanse na uzyskanie profilu DNA nawet z tzw. trud-
nych Sladow, jakimi niewatpliwle sg Slady kontaktowe.
W przypadku takich Sladow czesto uzyskuje sig wyniki
w postaci mieszanych profili DNA, ktdre moga nie tylko
stanowic spore wyzwanie dla ekspera, lecz takie budzic
watpliwodci v odbioredéw opinii. Niezmiernie waZne staje
si@ zatem opracowanie w jezyku polskim jednelitych za-
gadnien teoretycznych bazujgcych na swiatowych pu-

blikacjach naukowych, kidre beds stanowily podstawe
do oceny profili DNA pochodzacych od wigcej niz jednej
osoby. Ninigjszy artykul zostat przygotowany z mysla
o osobach wykonujgcych badania DNA | traktujgcyeh je
jako pomocne w analizowaniu wynikdw, ze szczegdlnym
uwzglednieniem mieszanin DNA oraz opracowywania na
ich podstawie wnioskow, ktore wykorzystywane 53 poZnie|
PrZez organy procesowe.

Analize mieszanin DNA nalezy przeprowadzad z wiel-
ka ostroznoscig. Miezwykle istoine jest, aby ich analiza
odbywata sig niezaleznie od wynikow uzyskanych dla pro-
fili DNA oznaczonych z materialu pordwnawczego. Caty
proces powinien byc dokladnie zaplanowany i przepro-
wadzony wediug przemyslanego, logicznego schematu,
Za przykiad moze stuzyc schemat zaproponowany przez
Clytena in. (rye. 1) [1].

W artykule przedstawiony bedzie szezegolowy opis
poszczegolnych etapow analizy misszanin DNA wediug
schematy zamieszczoneqo na rycinie 1.

Etapy w interpretacji mieszanin DNA

KROK1 | = Identyfikacja mieszaniny DNA i oznaczenie ujawnionych alleli
KROK2Z | o Identyfikacja liczby osdb, od ktérych pochodzi DNA w mieszaninie
KROK3 | o | Okreélenie proporcji (stopnia) zmieszania skladnikéw mieszaniny DNA

KROK4 | o

Wyznaczenie dopuszezalnych kombinacji genotypow dla kazdego locus

KROKS | =

Okreslenie proporcji (stopnia) zmieszania skladnikow mieszaniny DNA

Rye. 1. Analiza mieszanin DNA wediug schematu opracowanego przez Clayiona | in.

Fig. 1. DNA mixture analysis according to Slayplon et al.
Zrédio: {rys. 1-10) autorzy
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Krok 1 ldentyfikacja mieszaniny DNA
i oznaczenie ujawnlonych allel

W pierwszym etapie analizy wyniku nalezy stwierdzié
obacnost mieszaniny DNA w badanej probce. W tym
celu nalezy zwrécié szczegding uwage na obecnost w co
najmniej jednym locus trzech lub wiece| pikdw odpowia-
dajgcych allelom (ryc. 2), pamietajge o mozliwasci wyste-
powania dodatkowych pikéw w postacl arefaktow (np.
podprazkow — stutterdw, Npikdw lub podciagnied koloru
— pull-upéw). ktdre charakteryzujg sie okreslonymi cecha-
mi utatwiajgcymi ich rozpoznanie | odréznienie od wiasci-
wych pikdw. Dodatkowo nalezy uwzglednié mozliwosé wy-
stapienia zjawiska wypadania alleli, tzw. drop-out. Osoba
analizujgca wyniki badan DNA powinna rdwniaz umied od-
roznic rozmaite zjawiska genetyczne od mieszanin DNA,
poniewaz dodatkowe piki zaobserwowane szczegoinie
w jednym locus moga byé wynikiem mutacji, np. translo-
kacji, trisomii czy mutacji somatycznych [2].

Ponadto nalety sprawdzié, czy diugosci oznaczonych
alleli w stosunku do odpowiadajgcych im alleli w drabinie
migszcza sig w przedziale = 0,5 pz. (pary zasad). Ewen-
tualne przesuniecia prazkdw w stosunku do odpowied-
niego prazka w drabinie powinny by¢ state we wszystkich
uktadach. W trakcie analizy wynikow uwzglednia sig row-
niek zbalansowanie pikow dla kazdego locus oddzielnie,
Migzbalansowanie pikow w ukiadzie heterozygotycznym
iest dopuszczalne na poziomie 40% (tzn. Ze stosunask pal
powierzehnl pikdw — mniejszego do wigkszego — musi za-
wiarac sie w granicach od 0,6 do 1) (ryc. 3),

W wiekszosci przypadkéw niezbalansowania dwach
pikéw w obreble jednego locus moze wskazywad na obec-

nosé mieszaniny DNA. Naleky jednak pamistac, 2e amplifi-
kacja preferancyjna jednego allela w stosunku do drugiego
w danym locus moze byé réwniez wynikiem zbyt matej ilo-
sci DNA {efekt stochastyczny) lub mutacji w obrebie miej-
sca wigzania startera reakcji PCR [1-4],

Krok 2 Identyfikacja liczby osdb, od ktdrych
pochodzi DNA w mieszaninie

Maksymaina liczba alleli w danym locus dla mieszaniny
od dwdch osob to 4. W zwiazku z tym oznaczenie 5 lub 6
alleli w uktadzie wskazuje na cbecnos¢ w badane] probee
DNA pochodzgcego od trzech osob |lub wiekszej ich liczby,
co w praktyce trudno jest jednoznacznie ustalié [1]. Ogol-
nie moina zatozye, e obecnost w poszczegdlnych loci;
* 2,3, 4 alleli to obecnosc DMA dwidch osdb (ryc. 4)
» od 5 do 6 alleli to obecnos¢ DNA co najmniej trzech
0s6b (rye. 5)
» = B alleli to cbecnosé DNA co najmnie] czterech osob
(ryc. &)

Krok 3 Okreslenie proporcji (stopnia)
zmieszania sktadnikéw mieszaniny DNA

Krok ten przeprowadza sle wylgcznie podczas ana-
lizy mieszanin DMA pochodzgeego od dwéch oséb. Do
okreslenia relacyi pomiedzy pikami reprezentujacymi od-
powiednie allele w danym uktadzie wykorzystuje sig tzw.
dane llosciowe, 1. wysckosci pikdw lub pola ich powierzch-
ni. W praktyce mozna wyznaczyé dwa parametry analizy

R

il I

Trry allele w locus
D165539
Rye. 2. Przyklad wystapowania wiskokrotnych allell w loaus
Fig. 2. Exampie of cccurence of muit allales in locus
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Rye. 3. Przyklad zhalansowania allel w ukiadach hetarozygotycznych (won— wysokose piku nizszego, wew = wysoknst piku wyzszego, PHA — peak haigh!

rafio - roimica w wysokosciach pikow)

Fig. 3. Exampls of alislic balance i heferozypalic locus (worn — iower peak height, wow— upper peak helght, PHE - peak haight ratia)
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Fig. 4. Example of DNA mixfune from two persons
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Rye. 5. Przykiad mieszaniny DMA co najmnigj trzech osob
Fig. 5. Example of DNA mixture from at leasf three persans
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Ryc. & Przyklad mieazaniny DNA co najmnie) czterech osch
Fig. 6. Exampie of DNA mixiura from al least four persons

mieszanin DMNA pod katem ckreslenia relacjl pomigdzy pi-

kami, tj. stopien zmieszania (M) lub propeoreje zmieszania

{M,) poszezegdinych skiadnikow:

a) stopien zmieszania poszczegolnych skiadnikow (M, —
mixing ratic) wyraza stosunek sumy pdl powierzchni
(wysokoscl) pikéw jednego skiadnika mieszaniny do
sumy pol powierzchni (wysokosci) pikow drugiego
skladnika,

b} proporcie zmisszania poszczegolnych skladnikow
(M, — mixing proportion) wyrataja sume pol powierzch-

ni (wysokoscl) pikdw mnigjszego skiadnika mieszani-

ny w stosunku do sumy pdl powierzchni (wysckosci)

wszystkich pikéw cznaczonych w danym ukladzie.

Wartoscl M lub M, wyznacza sle dla kaide| rozpa-
trywane| konfiguracji alleli w poszczegdlnych locl. Biorge
pod uwage liczbe oznaczonych allell w danym locus oraz
uwzglgdniajge mozliwosc naktadania sie sygnatu pocho-
dzgeeqo od dwoch niezaleznych alleli o takie] same] wiel-
kosci, stosuje sig odpowiednie wzory, ktdre zestawiono
w tabeli (tab. 1) [2].

Okreslanie wartoscl proporeji | stopnia zmieszania skladnikéw mieszaniny DNA Tepeiat
Determination of proportion and level of DNA mixture components
Liczba alleli w uktadzie | Skladnik mniejszy | Skiadnik wigkszy M, M,
4 allele 1,2 3,4 szﬁ,_*‘i%:?ﬂ M__:H
8 | pm | %
3 aliele 2,3 1, 1 ﬁﬁj}fﬁ ME#ITTE
1,2 1,3 M, = ﬁ M, = %
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Krok 5 Porownanie otrzymanego wyniku
2 profilem DNA probki referencyjne]

Chege unikngé stronniczosci niezwykle istome jest
dopilnowanie, by opisane powyze kroki przeprowadza-
ne byly niezaleznie od wynikdw uzyskanych dia probek
referencyjnych. Dopiero na tym etapie dopuszcza sig po-
réwnanie wynikow. O ile opiniowanie w przypadku poje-
dynczego profilu DNA racze] nie przysparza problemaw
ekspertowi, o tyle analiza pordownawcza mieszanin DMNA
jest bardzie| skomplikowana. W przypadku gdy w analizo-
wansj mieszaninie DNA pochodzacego od dwdch osob
obecne sg wszystkie allele charakterystyczne dia profilu
ONA probki referencyjnej | pasuja do wyznaczonych na
podstawie analizy ilosciows| dopuszczalnych kombinagji
genotypow, istnieje prawdopodobienstwo, ze jednym ze
sktadnikow analizowane) mieszaniny jest DNA oznaczone
z probki pordwnawcze|.

Cdwraotna sytuacja ma miejsce, gdy w badanych ukla-
dach analizowane| mieszaniny DNA brakuje alleli charak-
terystycznych dia profilu DNA probki referencyjnej. Wow-
czas nalezy rozwazyt wykluczenie obecnosci DMNA osoby
stanowigce| Zrodto materiatu referencyjnego. Opiniowanie
wykluczajace obecnost DMA oznaczonego z probki po-
rownawczej w analizowanaj mieszaninie ma miejsce row-
niez wiedy, gdy w badane| probce obecne sg wszystkie
allele charakterystyczne dla profilu DNA probki referen-
cyjnej, ale nie pasujg one do Zadnej z wyznaczonych do-
puszczalnych kembinaci genctypdw [3].

Ze wzgledu na to, 2e sposob wyraZania mocy dowo-
dowe] wynlkow uzyskanych w ramach opinii genetyczng|
moze budzic wiele kKontrowersji, uzyskana wyniki oraz
wnioskowania na ich podstawie powinno byc wsparte od-
powiednio dobranymi metodami statystycznymi,

Metody statystyczne wykorzystywane
w analizie wynikow profilowania

Do analizy statystyczng] wykorzystywane sa rozne
melody oplerajgce sie na czestoscl wystepowania alleli
w dane] populacji, ktdrych zastosowanie uzalezniona jest
od zioZonosci ctrzymanego wyniku badan.

Prawdopodobiefistwo przypadkowej zgodnosci

Prawdopodobienstwo przypadkows] zgodnosci jest
stosowane w odniesieniu do pojedynczych profili DNA.
Ma wstepie analizy w metodzie tej przyjmuje sie hipoteze
oznaczang jako hipoteze zerowg (H,) odnoszgcy sie do
pochodzenia DNA w badanym Sladzie. Hipoteza zerowa
zaklada, ze DNA otrzymane z materialu dowodowego
nie pochodzi od osoby podejrzane], pomimo zgodnosc
wszystkich alleli w zakresie badanych ukiadow, a moze

pochodzié od inne] przypadkowe] osoby z populacji,
niespokrewnionaj z osobg podejrzang. Formalnie praw-
dopodobienstwo przypadkows] zgodnoscl zapisuje sie
WZOnam:

PrHEM,),

co nalezy rozumied jako prawdopodobienstwo dowodu (E)
przy zatozeniu hipotezy zerowej (H,).

Podczas analizy wszystkie badane uklady sg rozpatry-
wane niezaleznie. Dla loci, w ktdrych oznaczono dwa allsle
(konfiguracia heterozygoty), czestost wystepowania dane|
konfiguracii alleli, np. A1 B, oblicza sie, stosujgc wzorn

PriEH J= 20 5,

gdzie p, i p, oZnaczaja czestosci wystepowania alleli A [ B
w populacii.

Dla locus z ujawnionym pojedynczym allelem, np. C,
czestosc jego wystepowania w konfiguracji homozygoty
oblicza sig wedtug wzoru:

Pr{EMH, )= (p,F,

gdzie p. oznacza czgstost wystepowania allela C w po-
pulacji.

Whynik koficowy, stanowigey iloczyn wartodci uzyska-
nych dla poszczegoinych loci, wyraza, jakie jest prawdo-
podobienstwo, ze przypadkowa osoba z danej populacii,
poza osobg podejrzana | z nig niespokrewniona, mogtaby
miet taki sam profil DMNA, Wartosé prawdopodobienstwa
przypadkowe] zgodnosci okresla jednoczesnie, z jaks
czestosciy w populacji wystepuje profil DNA otrzymany
Z badaneg] probki. Im mnigjsza jest warosé prawdopo-
dobienstwa przyvpadkowe| zgodnosci, tym bardzie] praw-
dopodobne jest, ze DNA z badanego Sladu pochodzi od
osoby podejrzane|. Przykladowo, gdy warosc prawdopo-
dobienstwa przypadkowe| zgodnosci wynosi np. 0,000001
oznacza to, ze w przyblizeniu jedna ocsoba na milicn nie-
spokrewnionych osob w dane] populacji moze miec DNA
o profilu zgodnym z profilem DMA uzyskanym z badanego
gladu [2].

W przypadku analizy statystyezne| opierajgcej sie na
prawdopodobiefistwie przypadkows] zgodnodch istnieje
moZliwos¢ uwzglednienia wspdlezynnika pochodzenia
F., (coancestry coelficient), kidry definiowany jest dla ca-
lej populacjl. Wspdlczynnik ten okresla, jakie jest praw-
dopodobienstwo, Ze dwa allele wzigte losowo od dwoch
réznych osob, rowniez losowo wybranych z populacji, sg
identyczne z pochodzania, Wspdtczynnik ten w zalezno-
gci od rodzaju populacii, dia ktdrej jest okraslany, wynosi
odpowiednio:

= F_=001dla populacji typowych,

= F..=0,03dla matych odosobnionych populacii lub po-
pulacji trudno poddajacych sie asymilaci,

22
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Prawdopodobienstwo wigczenia (P, — inclusion)
i wykluczenia (P,, — exclusion)

Zgodnie z zaleceniami International Society of Foren-
sic Genetics (ISFG) prawdopodobienstwo wykluczenia
i prawdopodobienstwo wigczenia w analizie wynikaw uzy-
skanych dla mieszanin DNA od dwdch osob lub wiekszej
ich liczbyy powinno sie stosowad w przypadkach, w ktdrych
wyklucza sie mozliwost wystapienia zjawiska wypadania
alleli. Metody te 53 powszechnie stosowans, zwlaszoza
w przypadku mieszanin DMNA pochodzacego od dwdch
oséb, w kidrych mozliwe jest wyrazne rozroznienie skiad-
nika wigkszego | mnigjszego. Jezeli wszystkie allele cha-
rakterystyczne dia DNA oznaczonego z materiatu pordw-
nawczegqo 5§ obecne wirod pikdw profilu analizowans)
mieszaniny DNA, nie mozna wykluczye cbecnodci DNA tg]
oschy w otrzymane] mieszaninie | mozliwe jest warunko-
we opiniowanie, ktdrego sita uzalezniona jest od wartoscl
prawdopodobienstwa wigczeniafwykluczenia [2, 3, 8.

Prawdopodobiefistwo wigczenia (P) przyjmuje zato-
Zenia, Za mozliwe sg wszystkie kombinacje genectypiw
w damym locus, ktdre nie moga bye wykluczone z miesza-
niny DMA, Kazdy z ukladdw rozpatrywany jest niezalez-
nie, Prawdopodobienstwo wigczenia (P) oblicza sie na
podstawie wzoru:

Fi=(p, +Pg+ P+ +PF

gdzie
P, Py P;— czestoscialleli A, B, C
* p —czestosd ostatniego allela w locus.

Analogicznie jak w przypadku prawdopodobienstwa
przypadkowej zgodnoscl wynik koficowy stanowi iloczyn
wartosci wyznaczonych dia kazdego locus niszaleznia.

Prawdopodobienstwo wykluczenia (P, ) okreéla, z ja-
kim prawdopodobienstwem przypadkowa osoba z popu-
lacji moze byc wykluczona jako Zrddio DMA w badanym
gladzie. Podobnie, jak w przypadku prawdopedobienstwa
przypadkowe] zgodnosci, kazdy uktad alleli rozpatrywany
[esl niezalenie. Dla konfiguraciji heterozygoty (np. A1 B)—
locus 2 ujawnionymi dwoma allelami — wartog¢ prawdopo-
dobienstwa wykluczenia oblicza sig na podstawie wzoru:

Pa=1-2p,p,

zas dla konfigurac)i homozygoty (np. C) - locus z ujawnio-
nym jednym allelem — prawdopodobienstwo wykluczenia
wynosi:

Po=1=(05f
Wynik kerncowy, bedacy iloczynem wartosci otrzyma-

nych dla poszczegdlnych locl, okresla, jakie jest prawdo-
podobienstwo potwierdzenla hipotezy zerowe|, e prey-

padkowa osoba z populacii bedzie mogta byé wykluczona
jako Zradio DMA w badanym Sladzie. Im wyisza jest war-
tos¢ prawdopodobienstwa wykluczenia, tym bardzig|
prawdopodobna jest stusznosé przyjetego na wstepie za-
tozenia (H,). W pordwnaniu z wynikiem prawdopodobign-
stwa przypadkowej zgodnosci wynik prawdopodobienstwa
wykluczenia jest trudniej interpretowac pod wzgledem sily
dowodowe] analizowanego wyniku.

Prawdopodobienstwo wigczenia | prawdopodobien-
stwo wykluczenia sa metodami komplementarnymi | pod-
legajg nastepujacym zaleznosciom [4]:

P.=1=-PP =1-[P xP x..xP]

A

lloraz wiarygodnosci LA (likelihood ratio)

Zgodnie 2 rekomendacjg opracowang przez ISFG pre-
ferowanym sposobem interpretacji mieszanin DMA jest
iloczyn prawdopodobienstwa warunkowego najczedcie
dwach hipotez, kiory stuzy do wyrazania sity dowodu — pro-
filu DNA otrzymanego ze Sladu. Jedng z nich jest hipoteza
oskarzyciela (oznaczana jako Hy), ktora zaklada, ze bada-
ny slad biclogiczny pozostawiony zostal na miejscu zdarze-
nia przez osobg podejrzana, co wynika ze 2godnosci profili
DNA uzyskanego z materiatu dowodowego | pordwnawcze-
go. Drugg hipoteza jest hipoteza obroficy (oznaczana jako
H,), ktora zaktada, ze DNA w Sladzie pochodzi od przy-
padkowej osoby z populaci, niespokrewnione| z osobg po-
dejrzang, o profilu wykazujgecym zgodnosé z profilem DMNA
uzyskanym z materialu dowodowego. Szansa, e to oscba
podejrzana zostawita na misjscu zdarzenia slad biologicz-
ny (tzw. szansa a posterion) stanowi iloczyn szans przema-
wiajacych za przyjeciem takiej hipotezy przed wykonaniem
badan biclogicznych (szanse a prior) | wartosci LR:

szanse a posferiori= LR x szanse a priori

Wartos¢ LR wyraza stosunek prawdopodobienstwa do-
wodu z badan DNA przy zatoZzeniu dwdch hipotez (oskar-
zyciela | obroncy), co zapisuje sle w postaci wzoru [2]:

o PHE/H,)
" Pr(E/H,)

gdzie:

E — dowod z badan DNA
H, - hipoteza oskarzyciela
H, — hipoteza abroncy

W przypadku mieszanin DNA pochodzacego od dwdéch
os0b rozpatrywans hipotezy mozna sklasyfikowac w trzy
zasadnicze grupy [2]:

Hp — mieszaning zawiera DNA ofiary (podejrzanego) | po-
dejrzanego (ofiary)
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Tabela 7

Zestawienie wykorzystania metod statystycznych
w zaleinosci od otrzymanego wyniku genotypowania

DA
Coifation of use of statistical methods depending on the
result of DNA genotyping
Mieszanina
Metody Profil DNA | Mieszanina | DNA trzech
& jednej DMA dwdch | osob lub
ysty osoby osob wigkszaj
ich liczby
Prawdopa-
dobianstwo X X
przypadkowej
Zgodnosci
Prawdopo-
dobianstwo
wigczenia/ A %
wykluczenia
LR X X

Uwzgledniajgc omdwione w niniejszym opracowaniu
zagadnienia zwigzane z analizg wynikdw uzyskanych
z badan genetycznych, ponize| przedstawiono w skrdcie
przykfadowy sposob postepowania podczas anallzy mie-
szanin DNA pochodzacego od dwoch osob lub wieksza|
ich liczby.

Przykiadowy sposob postepowania podczas
analizy mieszanin DNA pochodzacego
od dwéch osob

Ma wstepie analizy mieszanin DNA pochodzgcego od
dwoch osab wykorzystuje sie dane jakosciowe pozwala-
jace na wyznaczenie wszystkich moziiwych Kombinacji
alleli w locus, MNastepnie kombinacie te sg wenyfikowana
na podstawie danych ilodciowych (tj. pola powierzchni
lub wysokosci pikow) przez oceng dwdich parametrow,
tj. stopnia zbalansowania heterozygot oraz stopnia/pro-
porcji zmieszania skladnikow mieszaniny DNA. Analiza
oparta na wyZe] wymianionych parametrach jest mozliwa
tylko w przypadku mieszanin z wyrainie wyodrebniony-
mi poszczegalnymi skfadnikami = mieszaniny typu B i C.
Zaakceptowane dopuszczalne kombinacje genotypdw sa
wykorzystywane do dalszej analizy porownawczej z pro-
filem DNA oznaczonym dla probki referancyjne], jak rdw-
nie? do analizy statystycznej. Sytuacja komplikuje sig,
gdy mamy do czynienia z mieszaninami DNA typu A (bez
wyodrgbnionego skladnika mniejszego | wigkszego),
poniewaz w takich przypadkach nie ma mozliwodci se-

lekcji wyznaczonych kombinacji genotypow. W zwiazku
z powyzszym w analizie wykorzystywane sa wszystkie
moziiwe kombinacje.

W przypadku mieszanin DNA pochodzacege od dwéch
osob mozliwe jest wykorzystanie wszystkich wyzej opisa-
nych metod statystycznych, a rodzaj zastosowans] meto-
dy zaleiy od typu, do jakiego dana mieszanina zostala
zakwalifikowana.

Przyktadowy sposob postepowania podczas
analizy mieszanin DNA pochodzacego
od wigcej niz dwdch osob

Interpratacja wynikow genotypowania miaszanin DNA
pechodzgcego od wiecej niz dwoch osob wymaga zawsze
indywidualnego podejscia i jest uzalezniona od stopnia
ztozonoscl oraz jakogci uzyskanego wynikuy, a takze od
pochodzenia sladu. W interpretacii tego typu wynikow ba-
daf DMA pomija sie etap analizy z wykorzystaniem da-
nych ilodciowych. W analizie statystyczne] wykorzystuje
sie prawdopodobienstwo wiaczenia lub prawdopodobien-
stwo wykluczenia. Zalets metody prawdopodobiefstwa
wiaczenia lub wykluczenia DNA przypadkowej oschy
Z populacji zasiosowane] w analizie mieszanin DNA jest
o, Ze nie wymaga ona ustalenia faktyczne| liczby osab,
od kiorych pochodzi DMNA w badane] probee, Zastosowa-
nig ilorazu wiarygodnosci (LA) w analizie mieszanin DNA
pochodzacego od wiece|] niz dwoch osdb jest utrudnione,
goyZ wymaga ustalenia faktyczne] liczby osob, od ktdrych
pochodzi DNA w badanej pribee, co w przypadku takich
mieszanin jest czesto niemozliwe. Utrudnione jest rdwniez
rezpatrywanie hipotez co do pochodzenia DNA w sladzie.

W przypadky inferpretacii mieszanin DNA pochodzg-
cego od wigcej niz dwich osob, w zaleznosci od wyniku
analizy statystyczne], tj. wartosci prawdopodobiefstwa
wigczenia (wykluczenia), mozliwe jest warunkowe opi-
niowanie stwierdzajace, ze w ofrzymanej mieszaninie
obecne 5§ cechy DNA osoby, od kiorej pobranc materiat
pordownawczy | ,mogg one od nigj pochodzic™ lub ze nie
mozna wykluczys" obecnosci DNA tej osoby w dowodo-
we| mieszaninia DNA.,

£ praktyki wynika, ze wiekszost mieszanin DNA po-
chodzacego od wigcej niz dwoch oséb, ze wzgledu na
trudnosci w ich interpretacii. nie kwalifikuje sie do przepro-
wadzenia analizy pordwnawczej.
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Streszozenie

Analiza glndgne biologicznych zamieraigoych DNA of duwdcl ossh
lub wighsze] fch liezhy fest fednym z naftrudnieiszch wyzwa shogouch
praed ekspertami = zekresu kryminalistyeznych badait genetyeznych. Tege
rodzajie Slady wymaga od ckspertn wikonifacege badanie, poza dosko-
antym warsztetem badeeczyon, takZe wmisigtnodcl popriey oalizy
ik preeproadzenef zgodiie z agdliie preyighymi na Swiecie zasa-
darmi. Ponadfe ekspert, analizage wyniki badar DNA, powirien wikezad
i popraziym zestosotartienn mekod analizy stotystycznef olrzymamegoe

wynikee oz zachoeearient szezegiine] osiregnedel przy formadoueniu
winskiiee. Artyiod powstol 2 mysli o opracowaniu fedrolitych podstaw
teoretyeznych wjpzyku polskim bazujgeych ne Swintowych publikacinch
statidkuniych bpdigeych posocnym marzgdzien w analizic wynikte badm
DNA, ze szczegilnym wwzglpdnzeniem mieszmnin DNA.

Stowa kluczotwe: micszantng DNA, stopien zrmdeazanis, proparcie
zmeipszania, halans heterozygotyezny, proudopodeticnstoo praypadio-
wef ggodmeds, feraz winrygodnosc, pramdopodobiefsheo wykloczernia,
prawdoppdobiertsiten ulpezenin.

Summary

The analysts of IINA Biolegical traces origimating from move than
ta persons belongs o one of e most chiallenging fasks of forensic DNA
experts. DNA wrixtures require not only excellenf research ackgrowrnd
f tie expert but also Hheir ability to provide the most pertment analysis of
findivgs, conduected i line with generally approved principles. On fop of
this, the forensic cxpert, wien analyzing DNA results, should be able to
utilize proger statistical methods whilst taking particular care i formu-
lating the results. The paper has been elaborated with the e of devel-
oping wniform theorelical asis for examiners in Poland, and which are
based on worldiwide scientific publications kelpful in inferpreting DNA
analytical findings with a particular entpliasis on DNA mizhires.

Keywords: DNA michire, mixture level, mixiure proportion,
heterozygotic balance, random waleh probability, lkelifiood ratio, prob-
ablity of exclusion, probability of inclusion,
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