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Analiza 10 loci STR zestawu SGM Plus w prébie populacji

ludnos$ci Wielkopolski

Wstep
Poszerzajgca sie w ogromnym tempie wiedza na te-
mat siru funkcjonowania genomow roslin i zwie-

rzat, a prze szystkim genomu cztowieka oraz meto-
dy badaw charakteryzujgce sie coraz wigkszym
stopniem : nsowania technicznego i technologicz-
nego zn: #0je zastosowanie praktyczne nie tylko
w medycynie, biotechnologii, archeologii czy rolnictwie.

Nowoczesne metody biologii molekularnej, takie jak se-
kwencjonowanie i genotypowanie DNA, staty si¢ takze
istotnym narzedziem w badaniach z zakresu medycyny
sadowej i kryminalistyki. Wykorzystanie metod analizy
DNA w badaniach kryminalistycznych i medyczno-sg-
dowych nieroztacznie zwigzane byto nie tylko z pozna-
niem wptywu réznorodnych czynnikéw na czuto$¢, wia-
rygodno$é i powtarzalnos¢ przeprowadzanej analizy,
ale takze z obligatoryjnym poznaniem czestosci alleli
obecnych w analizowanych loci. Juz od lat 90. zeszte-
go wieku na famach polskich i zagranicznych czaso-
pism naukowych publikowane byty prace poruszajgce
tematyke badan czestosci alleli w prébach populacyj-
nych z réznych regiondéw Polski. Migdzy innymi w roku
1998 Turowska i Sanak opublikowali wyniki przeprowa-
dzonych na prébie 231 osob badan dotyczacych cze-
stosci alleli uktadéow STR: THO1, TPOX i CSF1PO w po-
pulacji Polski Potudniowej (Turowska i Sanak, 1998).
W roku 1999 Turowska i wsp. (1999) opublikowali dane
dotyczace czestosci alleli uktadéw STR: LPL, F13B
i HPRTB w populacji Polski Potudniowej. W roku 2001
opublikowano wyniki badan populacyjnych przeprowa-
dzonych na prébie 301 oséb triplexu STR: D351744,
D12S1090 i D18S849 w potudniowo-wschodnim regio-
nie Polski (Koziot i wsp., 2001). W tym samym roku
ukazata sie publikacja opisujaca zmienno$¢ genetycz-
na w obrebie 14 loci typu VNTR w populacji Polski Pot-
nocnej (Szczerkowska i wsp., 2001). Natomiast
w 2006 r. Krzyzanska i wsp. (2006) opublikowali dane
dotyczace loci STR D251338 i D19S433 w probce po-
pulacyjnej z terenu Dolnego Slaska.

Wraz z pojawieniem sie na rynku polskim komercyj-
nych zestawéw do jednoczesnej amplifikacji wigkszej
liczby loci STR, takze polscy naukowcy zyskali mozli-
wo$¢ tatwiejszego i szybszego uzyskiwania danych na
temat frekwencji alleli analizowanych uktadéw typu

STR oraz struktury genetycznej badanych przez siebie
populacji. Ukazaly sie miedzy innymi prace na temat
badan populacyjnych 9 loci typu STR z zestawu Profi-
ler Plus (D3S1358, VWA, FGA, D8S1179, D21S11,
D18S51, D5S818, D13S317, D7S820) na podstawie
probki populacyjnej z obszaru Polski (Pawtowski i wsp.,
2000), a takze 10 loci typu STR z zestawu AmpFISTR
SGM Plus (D3S1358, VWA, D16S538, D251338,
D8S1179, D21S11, D18S51, D19S433, THO1, FGA) w
populacji Polski Potudniowej (Turowska i wsp., 2001),
Podlasia (Pepinski i wsp., 2003) oraz regionu centrainej
Polski (Jacewicz i wsp., 2004). Natomiast Koziot | wsp.
(2004) opublikowali wyniki badan dotyczgcych frekwen-
cji 19 loci typu STR (D3S1358, D5S818, D7S820,
D8S1179, D13S317, D16S539, D18S51, D21S11,
CSF1PO, F13A01, F13B, FESFPS, FGA, LPL, Penta D,
Penta E, THO1, TPOX, VWA) w populacji potudniowo-
-wschodniej Polski. Kolejne prace obejmowaty dane
dotyczace frekwencji 16 loci typu STR ujetych w zesta-
wie Power Plex-16 (D3SS1358, THO1, D21S11,
D18S51, Penta E, D5S818, D13S317, D7S820,
D16S539, CSF1PO, Penta D, VWA, D8S1179, TPOX,
FGA) w populacji centralnej Polski (Kuzniar i Ptoski,
2004) oraz frekwenciji 15 loci typu STR ujetych w zesta-
wie AmpFISTR Identifiler (D851179, D21S11, D7S820,
CSF1PO, D3S1358, THO01, D13S317, D2S1338,
D19S433, VWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA) w po-
pulacji pétnocnej Polski (Szczerkowska i wsp., 2004).
Takze Sadowska i wsp. (2004) poddali analizie czesto-
$ci 10 loci typu STR zestawu AmpFISTR SGM Plus w
prébie populacji Matopolski. Autorzy Ci porownali takze
uzyskane przez siebie wyniki z wczesniej opublikowa-
nymi dla obszaru potudniowo-wschodniej Polski, Pod-
lasia i centralnej Polski. W nastepnych latach Czarny
i wsp. (2005) przebadali probe populacji z pétnocnej
i centralnej Polski, natomiast Sottyszewski i wsp.
(2006) poddali analizie prébe populacyjng z zachodniej
Polski. Janica i wsp. (2007) analizowali czestosci 10
autosomalnych loci STR w populacji Podlasia. Nato-
miast Pigtek i wsp. (2008) przebadali frekwencje 15 au-
tosomalnych loci STR w populacji Pomorza Zachodnie-
go. Wsrdd prac dotyczacych badan z zakresu genetyki
populaciji nie mozna oczywiscie poming¢ analizy struk-
tury populacji polskiej przeprowadzonej na podstawie
zestawu AmpFISTR SGM Plus i opublikowanej na stro-
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nie internetowej Wydziatu Biologii Centralnego Labora-
torium Kryminalistycznego KGP w Warszawie, obejmu-
jacej pokazna liczbe 2233 os6b (http://clk.policja.pl/por-
tal/clk/503/11026/Zespol_Badan_Biologicznych. html.).

Cel badan

Celem niniejszej pracy bylo poznanie struktury ge-
netycznej] populacji ludnosci z terenu Wielkopolski na
przykiadzie préby obejmujgcej 214 0so6b, na podstawie
10 loci typu STR ujetych w zestawie AmpFISTR SGM
Plus, oraz okreslenie przydatnosci analizowanych loci
do badan medyczno-sadowych, a takze poréwnanie
uzyskanych wynikow z danymi dla Polski Zachodniej
(Softyszewski i wsp., 2006), Polski Pétnocnej (Szczer-
kowska i wsp., 2004), Malopolski (Sadowska i wsp.,
2004) oraz danymi dla obszaru Polski zamieszczonymi
na stronie internetowej Wydziatu Biologii Centralnego
Laboratorium Kryminalistycznego KGP (http://clk.poli-
cja.pl/portal/clk/503/11026/Zespol_Badan_Biologicz-
nych.html.).

Materiat i metody

Materiat do badan stanowita krew oraz wymazy z ja-
my ustnej pobrane od 214 niespokrewnionych osdb
obojga pici z terenu Wielkopolski, przekazane jako ma-
teriat porownawczy do ekspertyz kryminalistycznych
zleconych do wykonania w latach 20052008 w pra-
cowni  biologicznej Laboratorium Kryminalistycznego
KWP w Poznaniu. DNA izolowano metoda ekstrakcji or-
ganicznej. Ocene ilosci DNA w uzyskanych izolatach
przeprowadzono z uzyciem licencjonowanego, gotowe-
go zestawu odczynnikow PicoGreen® dsDNA Quantita-
tion Kit firmy Molecular Probes i aparatu Fluoroskan
Ascent FL firmy Labsystems. Otrzymane ekstrakty am-
plifikowano technika PCR z uzyciem zestawu odczyn-
nikow AmpF1STR® SGM Plus™ firmy Applied Biosys-
tems i aparatu GenAmp PCR System 9700 firmy Ap-
plied Biosystems zgodnie z zaleceniami producenta.
Produkty reakcji PCR poddano elektroforezie w zelu
poliakrylamidowym 2z uzyciem sekwenatora ABI
PRISM® 377. Otrzymane wyniki analizowano z uzy-
ciem programu GeneScan®i Genotyper® 3.7 NT. Bada-
nia przeprowadzono w obecnosci kontroli dodatnie]
(DNA o znanym genotypie) i kontroli uiemnej (préba od-
czynnikowa), otrzymujgc prawidiowe dla nich wyniki.

Dla badanych loci obliczono czestosci alleli, hetero-
zygotycznos¢ obserwowang i oczekiwang (Het,,
i Hete,p). Zgodno$¢ obserwowanych warto$ci z prawem
réwnowagi Hardy’ego—Weinberga obliczono, stosujgc
test doktadny (Guo i Thompson, 1892) z uzyciem opro-
gramowania GDA v.1.1 (Genetic Data Analysis). Sto-
pien zréznicowania genetycznego (heterozygotycz-

nos$c) obliczono wedtug Nei (1978), wspdtczynnik infor-
macji o polimorfizmie (Polymorphism Information Con-
tenf) wediug Bootsteina i wsp. (1980), typowy indeks
ojcostwa (Typical Paternity Index) wedlug Brennera
i Morrisa (1989); prawdopodobienstwo przypadkowej
zgodnosci (Random Matching Probability) i site dyskry-
minacji (Discrimination Power) wg Jonesa (1972). Do
obliczen parametrow przydatnosci do badan medycz-
no-sgdowych wykorzystano arkusze kalkulacyjne Po-
werStatsV12 oraz PowerStatsV12_THO1_Data (Pro-

mega Corp.).
Nastepnie poréwnano uzyskane wyniki analizy sta-
tystycznej z wczesniej opublikowanymi wynikami dla
/sp., 2006), Polski

Poéinocnej (Szczerkowska i wsp., 2 ), Matopolski
(Sadowska i wsp., 2004) oraz z wynikami opublikowa-
nymi dla populacji polskiej na stronie internetowej Wy-
dziatlu Biologii Centralnego Labo! m  Kryminali-
stycznego KGP. Aby okresli¢, czy réznice miedzy po-
rownywanymi populacjami sa statystycznie istotne za-

stosowano z-test frakcji wg Gren (1972), przyjmujac
wartosc krytyczng u = 1,96 dla . = 0,05 oraz u = 2,58
dla o = 0,01.

Wyniki

Na podstawie zestawu AmpFISTR® SGM Plus™ fir-
my Applied Biosystems oznaczono genotypy w 10 ba-
danych loci STR dla proby populacyjnej ludnosci Wiel-
kopolski liczgcej 214 osoby. Na podstawie uzyska-
nych genotypéw oszacowano frekwencje alleli dla 10
loci STR ujetych w wyzej wymienionym zestawie mul-
tipleksowym (tab. 1).

W tabeli gwiazdkg oznaczono frekwencje alleli
mniejsze niz minimalna frekwencja alleli (5/2N) reko-
mendowana przez National Research Council (NRC
I1), obliczona na podstawie liczebno$ci badanej pro-
by populacyjnej i wynoszgca 0,011682. Otrzymane
czestosci alleli dla poszczegdlnych loci pozwolity na
okreslenie w badanej populacji heterozygotycznosci
i polimorficzno$ci analizowanych loci oraz zgodnoéci
czestosci oznaczonych genotypéw z prawem réwno-
wagi Hardy’ego—Weinberga. Wyliczone na ich pod-
stawie charakterystyki statystyczne przedstawiono
w tabeli 2. Wyniki testu ,exact” wskazuja, ze otrzy-
mane czestosci genotypow dla wszystkich loci nie
réznig sie istotnie od czestoci oczekiwanych (po-
ziom istotnoéci 0,05), a zatem brak jest podstaw do
odrzucenia H, zaktadajacej, ze otrzymane czesto$ci
genotypow sa zgodne z prawem réwnowagi Har-
dy’ego-Weinberga. Czestosci alleli wystepujacych
w badanych loci postuzyty takze do okre$lenia przy-
datnosci analizowanych loci do badan medyczno-sa-
dowych.
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Tabela 1
Czestosci alleli 10 loci STR w prébie z populacji ludnosci Wielkopolski
Allelic frequencies of the 10 STR loci in the Wielkopolska population sample
Allel D3 VWA D16 D2 D8 D21 D18 D19 THO1 FGA
5 0,002336"
6 0,205607
7 0,142523
8 0,011682 0,011682 0,107477
9 0,086449 0,021028 0,217290
92 0,002336"
93 0,313084
10 0,042056 0,072430 0,004673" 0,011682
11 0,294393 0,063084 0,011682 0,002336*
12 0,327103 0,128505 0,119159 0,084112
1943 "3 00 0,004673" 0,196262 0,334112 0,081776 0,252336
13.2 0,016355
14 0, 0,105140 0,042056 0,254673 0,151869 0,369159
TERE 0,025701
15 0,294393 0,109813 0,098131 0,172897 0,144860
15.2 0,028037
16 0.207944 0,189252 0,060748 0,014019 0,168224 0,042056
16.2 0,018692
17 0,200935 0,303738 0,214953 | 0,002336" 0,121495 0,002336" 0,004673"
{17:2 0,007009"
18 0,133178 0,182243 0,098131 0,086449 0,004673"
18.2 0,004673"
19 0,007009* 0,091121 0,098131 0,035047 0,102804
20 0,011682 0,135514 0,023364 0,177570
21 0,002336" 0,028037 0,014019 0,165888
22 0,023364 0,009346" 0,189252
222 0,007009*
23 0,095794 0,116822
23.2 0,007009"
24 0,107477 0,107477
24.2 0,002336
25 0,121495 0,077103
26 0,011682 0,030374
27 0,004673" 0,025701 0,007009"
28 0,161215
29 0212617
30 0,252336
30.2 0,053738
31 0,070093
31.2 0,081776
32 0,009346°
32.2 0,088785
33.2 0,039720
34.2 0,004673°
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Tabela 2
Charakterystyki statystyczne oraz przydatnos¢ 10 loci STR w badaniach medyczno-sadowych
na podstawie proby z populacji Wielkopolski
Statistical characteristics and the usefuiness of 10 STR loci in forensic medicine on the of basis Greater Poland population sample

Populacja
wielkopolska D351358 VWA D16S539 | D2S1338 | D8S1179 | D21S11 D18S51 | D19S433 THO1 FGA
Liczba alleli 428 428 428 428 428 428 428 428 428 428
Liczba heterozygot 175 178 170 187 172 181 189 168 157 177
Heterozygotycznos¢
°b5°':w°wa"'a 081776 | 083178 [ 079439 | 087383 | 080374 | 084579 | 088318 | 0,78505 | 073364 | 0,82710
OBS |
Heterozygotycznos¢
. 079274 | 080902 | 075844 | 087755 | 078921 | 084238 | 087545 | 076905 0,86432
Hexp
Blad |
heterozygotycznosci | 0,09453 | 0,09949 | 0,08565 | 0,09946 | 0,093530 | 0.11174 0,12815 | 0,08843 0316 0,12200
i
Liczba homozygot 39 36 44 27 42 33 25 46 | 57 37
Homozygotycznosé
zygoty 018224 | 0,16822 | 020561 | 0,12617 | 019626 | 0,15421 | 011682 | 021495 | 0286635 | 017290
HWE* 0476250 [ 0,952500 [ 0,700000 | 0,800312 | 0,880625 | 0,067187 | 0,427500 | 0279687 | 0229063 | 0.935625
Prawdopodobienstwo
przypadkowej 007813 | 0,06682 | 0,09975 | 0,02996 | 0,07926 | 0,04992 | 003398 | 008927 0,08079 0,03555
zgodnosci (MP),
tj. 1 osoba na 12,6 15 10 33,4 12,6 20 29,4 11,2 12:3 28,1
Sita dyskryminacji
(PD) 0,92087 | 083318 | 090025 | 097004 | 092074 | 095008 | 0,96602 | 091073 | 091921 0,96445
Wskaznik informacji
o polimorfizmie (PIC)| 0,75893 | 0,78117 | 0,71797 | 0,86311 075922 | 0,82186 | 0,86013 | 0,73750 0,74647 | 0,84684
Sita wykluczenia (PE)
063240 | 065928 | 058867 | 074234 | 0,60600 | 068659 | 076120 | 0.57159 0,48221 0,65027
Typowy indeks
DICOSME (TPI) 2,74 2,97 2,43 3,96 2,55 3,24 4,28 2,33 1,88 2,89

Dla 10 uktadéw STR zestawu SGM Plus:

* prawdopodobienstwo przypadkowej zgodnosci MP: 5,4 x 10-13, tj. jak u 1 osoby na 1 835 874 046 874 osob;
» sita dyskryminacji PD: 0,99999999999946:
» sita wykluczenia PE: 0,989657632653.

HWE"* — wartosci prawdopodobieristwa P testu ,exact” w ocenie stanu rownowagi Hardy’ego-Weinberga na podstawie 3200 losowych permutacji.
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Tabela 3
Wyniki z-testu frakcji dla loci zestawu SGM Plus dla wybranych populaciji z terenu Polski
(wartos¢ krytyczna u = 1,96 dla a = 0,05; u = 2,58 dla a = 0,01)
The , z-test” results of SGM Plus loci for chosen populations of Poland
(critical value u = 1,96 for o = 0,05; u = 2,58 for a = 0,01)
Wielkopolska Wielkopolska Wielkopolska Wielkopolska
(N =214) (N=214) (N=214) (N=214)
lioie Polska Zlachodnia Polska Flélnocna Man;;oIska Pollska
(N = 668) (N =145) (N=163) (N = 2233)
Locus D3
10 ]l b.d b.d. b.d. b.d.
1 : 1,8668 b.d. 0,7382 3,5793°
12 b.d. b.d. b.d. b.d.
13 0,4348 0,9095 0,8208 0,3539
14 : 0,5301 0,2610 0,0266 0,5542
15 ‘ , 1,1593 0,1503 0,1810 1,9463
16 ] = 0,1648 1,2714 0,4287 1,3812
|
17 0,9968 0,4179 0,9052 0,6125
18 0,5069 0,3540 0,9034 0,7074
19 1,6066 0,6291 0,7382 0,9526
20 b.d. b.d. b.d. b.d.
21 b.d. b.d. b.d. b.d.
Locus VWA
1 b.d. b.d. b.d. b.d.
13 0,2664 b.d. b.d. 0,6300
14 0,0671 0,0751 0,4965 2,0541*
15 0,2253 0,2705 1,9970° 2,1825°
16 0,3455 0,9130 0,5067 2,8304"*
17 1,689 1,1094 0,9209 4,4836""
18 2,0724* 1,3792 2,1109° 0,2652
19 1,3601 0,7196 1,1430 2,6924*
20 0,0488 0,7569 0,7868 0,8440
21 0,2227 b.d. b.d. b.d.
Locus D16S539
7 b.d. b.d. b.d. b.d.
8 1,0035 0,6404 1,0842 0,6721
9 0,1192 0,7684 0,5525 0,2313
10 0,3606 0,0445 0,5881 0,1757
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cd. tabeli 3
11 0,4891 0,3589 0,0026 0,4882
12 0,2020 0,3983 0,5944 0,7562
13 0,5270 0,8048 0,0910 0,2922
14 1,5792 1,7543 0,0600 1,4942
15 b.d b.d. b.d. b.d.
Locus D251338
15 b.d. b.d. b.d b.d.
16 1,3241 1,1374 1,4885 0,9726
17 0,0923 0,9391 0,1947 0,4369
18 1,3256 1,0275 0,1398 10385
19 0,8177 1,0988 0,5494 11216
20 0,5675 0,6105 0,4589 10,0415
21 1,3584 1,2042 0,6798 : v
22 0,1560 0,6283 0,7820 0.1054
23 0,3597 0,1864 0,3863 — 0027
24 0,3362 0,1722 0,14086 0,0716
25 0,3064 0,0325 0,3372 0,0761
26 2,143 0,6237 0,0736 1,4368
27 0,5192 0,2496 0,3469 0,7349
28 b.d. b.d. b.d. b.d.
29 b.d. b.d. b.d. b.d.
Locus D8S1179
8 0,3497 0,2495 0,4346 0,4119
9 1,9997* 0,7134 b.d. 1,726
10 0,2522 0,0008 1,3139 0,866
11 0,3097 1,1730 1,0413 0,4940
12 1,8638 1,641 1,0933 2,4457"
13 0,1888 0,4884 1,4018 0,1047
14 1,585 1,7015 1,6826 1,419
15 0,2343 0,2243 0,0013 0,2609
16 1,1540 1,4145 1,5533 0,4933
17 0,7779 0,6237 1,2858 0,6989
18 b.d. b.d. b.d. b.d.
Locus D21S11
23.2 b.d. b.d. b.d. b.d.
24.2 b.d. bd. b.d. b.d.

32
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cd. tabeli 3
25 b.d. b.d. b.d. b.d.
26 b.d. b.d. b.d. b.d.
27 0,0549 0,9330 b.d. 0,3975
28 1,7064 2,3428" 0,4112 1,2681
28.2 b.d. b.d. b.d. b.d.
29 0,4615 1,0365 1,3583 0,4561
29.2 b.d. b.d. 0,4730 b.d.
30 0,2520 1,0833 2,1275° 1,0478
30.2 0,8533 1,4466 0,2695 0,1795
31 b 0,0607 1,1960 0,3449 0,3024
312 o 0,4985 0,1190 1,2394 0,2817
32 i 0,0750 0,3538 2,1493" 0,6434
32.2 P 0,5033 1,8056 1,4006 0,2221
33 ) b.d. b.d. b.d. b.d.
331 b.d. b.d. b.d. b.d.
33.2 1,1276 1,4747 0,6622 04121
34.2 0,9108 b.d. 0,3469 0,8485
39 b.d. b.d. b.d. b.d.
Locus D18S51
9 b.d. b.d. b.d. b.d.
10 0,3154 b.d. 0,7592 3,5523"
10.2 b.d. b.d. b.d. b.d.
11 0,8894 2,5681* 1,3190 0,4118
12 1,6854 0,3624 1,1920 1,4216
13 0,1340 0,8106 0,7833 0,7770
13.2 b.d. b.d. b.d. b.d.
14 0,6975 0,8571 0,6263 0,0952
14.2 b.d. b.d. b.d. b.d.
15 0,2125 1,0028 1,420 1,0017
16 0,0091 1,7550 0,0177 0,3810
17 0,2640 1,1678 1,1767 0,6973
17.2 b.d. b.d. b.d. b.d.
18 0,4888 1,0660 1,1032 0,2465
18.2 b.d. b.d. b.d. b.d.
19 0,2116 0,5570 0,5587 0,5737
33
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cd. tabeli 3

20 0,0192 0,3550 0,3683 0,5077
21 1,4279 0,0253 0,2080 1,6886
22 0,6709 0,3538 1,0523 0,6888
23 b.d. b.d. b.d. b.d.
24 b.d. b.d. b.d. b.d.
25 b.d. b.d. b.d. b.d.
26 b.d. b.d. b.d. b.d.

Locus D19S433

9 b.d. b.d. b.d. I )
9.2 b.d. b.d. b.d. .

10 b.d. b.d b.d. _

1 0,4348 b.d. 0,8208
11.1 b.d. b.d. b.d.

11.2 b.d. b.d. b.d.

12 0,1265 0,5689 0,2158 31 J p
12.1 b.d. b.d. b.d. b.d.
12.2 b.d. b.d. b.d. b.d.
13 1,8242 1,8551 0,8273 2,0741"
13.2 1,1624 0,2743 b.d. 0,1674
14 0,3420 0,2760 2,1494" 0,850
14.2 0,5808 0,9330 1,3084 0,1948
15 1,0790 0,5834 0,6704 1,8856
15.2 1,2980 0,4917 1,5138 1,2487
16 0,9685 0,5144 1,5433 0,6620
16.2 0,1960 0,5007 0,2709 0,5255
17 0,8496 0,9262 0,1933 0,3762
17.2 0,8754 0,6237 0,3358 0,3699
18 b.d. 0,2496 b.d. b.d.
18.2 0,1432 0,4724 0,7592 0,4535
19.2 b.d. b.d. b.d. b.d.

THO1

5 0,8496 0,9295 0,3683 1,1512
6 1,3557 1,0282 0,5074 1,4804
7 0,3639 0,1737 0,7918 0,7309
8 0,0694 0,4724 0,8417 0,8095
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cd. tabeli 3
9 0,8133 0,3260 0,6455 0,3737
9.3 0,7443 0,6699 0,0840 0,1500
10 0,1558 1,1893 0,7868 0,3156
Locus FGA
14 b.d. b.d. b.d. b.d.
16 b.d. b.d. b.d. b.d.
17 b.d. b.d. b.d. 2,9219**
18 1,9858" 2,0062° 1,5127 2,0608"
1‘.; S 0,9028 2,0835* 1,5419 1,0927
20 1,3032 0,6634 1,7040 1,3192
20.2 b.d. b.d b.d. b.d.
?:1 0,9573 1,3961 1,8059 0,8632
21.;:‘ b.d. b.d. b.d. b.d.
22 e 0,5460 0,1407 0,1384 0,1550
22.2 0,9719 1,2817 1,1057 1,3023
23 0,2864 0,4337 0,1185 0,0175
23.2 0,2864 b.d. 0,1466 0,5364
24 0,2484 0,1212 0,2776 0,6603
24.2 0,6886 b.d. 0,1933 0,0506
25 0,0344 0,6010 0,4029 0,705
25.2 b.d. b.d. b.d. b.d.
26 1,0294 2,1583* 0,2610 0,3973
27 1,4461 0,2496 0,1466 0,9877
28 b.d. b.d. b.d. b.d.

* — istotna roznica

** — wysoce istotna roznica
b.d. — brak danych do poréwnania

Obliczono prawdopodobienstwo przypadkowej
zgodnosci (RMP), site dyskryminacji (PD), typowy in-
deks ojcostwa (TPI). Obliczona taczna wartos¢ para-
metru RMP wyniosta 5,4 x 10-13, tj. jak u 1 osoby na
{ 835 874 046 874 osob; PD: 0,999999999999 46,
a PE 0,989657632653. Wyniki obliczen tych parame-
trow dla poszczegolnych markerow genetycznych oraz
dla catego zestawu dla AmpFISTR® SGM Plus™ przed-
stawiono w tabeli 3.

Nastepnie frekwencje i liczebnosci markerow gene-
tycznych zestawu AmpFISTR® SGM Plus™ uzyskane

dla proby z populacyjnej Wielkopolski porownano
2 wczesniej opublikowanymi wynikami dla populacii
Polski Zachodniej, Polski Pétnocney, Malopolski oraz
danymi dla populacii polskiej opublikowanymi na stro-
nie internetowej Wydziatu Biologii Centralnego Labora-
torium Kryminalistycznego KGP.

Wyniki analizy statystycznej z zastosowaniem z-te-
stu frakcji zawarto w tabeli 4. Wartosci umieszczone
w tabeli przedstawiaja wielkos¢ réznic pomiedzy po-
réwnywanymi populacjami wymienionymi w nagtowku
tabeli.
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Omoéwienie wynikow i dyskusja

W niniejszej pracy podjeto probe przeprowadzenia
badan z zakresu genetyki populacji obejmujacej 214
0s6b z trenu Wielkopolski. Najwigksza liczbe alleli
oznaczono w locus D19S433 (14 alleli), natomiast naj-
mniejsza w loci D16S539 oraz THO1 (po 7 alleli), co jest
zgodne z sugestiami Chakrabortry (1992), ze na pod-
stawie 100—-150 prébek DNA pochodzacych od niespo-
krewnionych os6b mozna ujawni¢ od 5 do 15 alleli dla
poszczegolnych loci STR. Obliczone na podstawie fre-
kwencji analizowanych loci sita dyskryminacji (PD) wy-
noszgca 0,99999999999946, sita wykluczenia (PE) wy-
noszaca 0,989657632653 oraz prawdopodobienstwo
przypadkowej  zgodnosci  (RMP)  wynoszace
5,4 x 10713, 1j. jak u 1 osoby na 1 835 874 046 874
0sob, jednoznacznie wskazujg, ze badany zestaw loci
STR charakteryzuje sie bardzo dobrymi parametrami
biostatystycznymi i wskazuje, ze multipleksowa reakcja
amplifikacji tych loci jest wysoce przydatnym narze-
dziem w identyfikacji materiatu biologicznego.

W celu stwierdzenia ewentualnych réznic rozktad
frekwenciji alleli loci STR badanej proby z populacji
Wielkopolski poréwnano z danymi dotyczacymi popula-
cji Polski Zachodniej, Polski Pétnocnej, Matopolski
i catej Polski, stosujac test statystyczny z-test frakciji.

W locus D3S1358 w populacji Wielkopolski wéréd
ujawnionych alleli stwierdzono allel 12 (czesto$é
0,002336), ktory nie zostat ujawniony w Zzadnej z po-
rownywanych populacji. W poréwnaniu z populacjg
Polski Pétnocnej ujawniono takze allel 10 (czestosé
0,007009), nie stwierdzono natomiast allela 10 wyste-
pujgcego w populacji Polski Potnocnej z czestoscia
0,010. Podobnie w badanej prébie z Wielkopolski nie
stwierdzono alleli 20 i 21 wystepujacych w populacii
Polski z czestosciami odpowiednio 0,0004 i 0,0002. Na
podstawie oszacowanych wartosci u dla z-testu frakciji
stwierdzono, ze z wyjgtkiem allela 11 wykazujgcego
wysoce istotne réznice miedzy populacja Wielkopolski
i catej Polski (u = 3,5793) poréwnywane populacje nie
roznig sie istotnie miedzy soba pod wzgledem frekwen-
cji alleli.

W locus VWA w populacji z Wielkopolski, wsrod
ujawnionych alleli stwierdzono allel 13 (czestosé
0,004673), ktoéry zaobserwowano w populacji Polski
Zachodniej i populacji Polski, natomiast nie zostat
ujawniony w populacjach Polski Pétnocnej i Matopolski.
W badanej probie z Wielkopolski nie stwierdzono allela
11 wystepujgcego w populacji Polski Zachodniej

I populacji Polski z czestosciami odpowiednio 0,001
i 0,0007. Na podstawie oszacowanych wartosci u dla
z-testu frakcji stwierdzono, ze populacje Wielkopolski
i Polski Poinocnej nie réznig sig istotnie miedzy soba
pod wzgledem frekwencii alleli, natomiast miedzy po-

pulacjg Wielkopolski i Polski Zachodniej stwierdzono
statystycznie istotng roznice jedynie we frekwencji alle-
la 18 (u = 2,0724). Poréwnanie populacji Wielkopolski
Zz Matlopolska wykazalo statystycznie istotne réznice
we frekwencji alleli 15 (v = 1,9970) i 18 (u = 2,1109).
Najwigcej roznic stwierdzono miedzy populacja Wielko-
polski a Polski, tj. wysoce istotne dla alleli 16, 17, 19
(odpowiednio u = 2,8304, u = 4,4836, u = 2,6924) oraz
istotne dla alleli 14 i 15 (odpowiednio u = 2,0541 i u =
2,1825).

W locus D16S539 w populacji Wielkopolski nie
stwierdzono allela 7 wystepujacego w populacji Polski
Zachodniej (czesto$¢ 0,01) i w populacji Polski (cze-
stos¢ 0,0002), a takze allela 15 wystepujacego w popu-
lacjach Polski Zachodniej, Matopolski i Polski z czesto-
Sciami odpowiednio 0,002, 0,003 i 0,0013. Na podsta-
wie oszacowanych wartosci u dla z-testu frakcji stwier-
dzono, ze porownywane populacje nie roznig sie istot-
nie migdzy soba pod wzgledem frekwer

W locus D2S1338 w badanej prébie populacii
z Wielkopolski nie stwierdzono allelz 15 ~ystepujacego
w populaciji Polski Potnocnej (czestosé 0,0033) i w po-
pulacji Matopolski (czesto$é 0,004), a takze allela 28
wystepujacego w populacjach Polski (czesto$é 0,0002)
oraz allela 29 wystepujacego w populacji z Polski Za-
chodniej (0,001). Na podstawie oszacowanych warto-
Sci u dla z-testu frakcji stwierdzono, ze z wyjatkiem al-
lela 26 wykazujacego istotne statystycznie réznice mie-
dzy populacjami Wielkopolski i Polski Zachodniej
(u=2,143), porownywane populacje nie réznia sie sta-
tystycznie istotnie miedzy sobg pod wzgledem frekwen-
cji alleli.

W locus D8S1179 w badanej probie z Wielkopolski
nie stwierdzono allela 18 wystepujgcego w populacji
Polski (czesto$¢ 0,0002). Natomiast w przeciwienstwie
do populacji Matopolski stwierdzono allel 9 (czestosé
0,021028), wystepujgcy takze w populacjach Polski Za-
chodniej (czgstoéé 0,009), Polski Pétnocnej (czestosé
0,014) i Polski (czestosé 0,114). Na podstawie oszaco-
wanych wartosci v dla z-testu frakcji stwierdzono, z wy-
jatkiem allela 9 wykazujacego istotne statystycznie roz-
nice migdzy populacjami Wielkopolski i Polski Zachod-
niej (v = 1,9997) oraz allela 12 wykazujacego istotne
statystycznie réznice miedzy populacjami Wielkopolski
i Polski (u = 24457), ze poréwnywane populacje nie
roznig sig statystycznie istotnie migdzy sobg pod
wzgledem frekwenciji alleli.

W locus D21S11 w badanej probie z Wielkopolski
nie stwierdzono alleli 24.2 i 25 wystepujacych w popu-
lacji Polski z czestoscig 0,0002, a takze allela 26 wyste-
pujgcego w populacji Polski Zachodniej z czestoscig
0,001, w populaciji Polski Pétnocnej z czestoscig 0,003
i w populacji Polski z czestoscig 0,016. Nie zaobserwo-
wano takze allela 28.2 wystepujacego w populacii
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Polski Zachodniej (czesto$é 0,001), populacji Matopol-
ski (czesto$¢ 0,025) i populacji Polski (czestosé
0,0002). Na podstawie oszacowanych wartosci u dla
z-testu frakcji stwierdzono statystycznie istotne roznice
miedzy populacjami Wielkopolski i Polski Poétnocnej dla
allela 28 (u = 2,3428) oraz migdzy populacjami Wielko-
polski i Matopolski dla alleli 30 i 32 (odpowiednio
u=21275i u = 2,1493). Poza tym porownywane po-
pulacje nie roznig sig istotnie migdzy soba pod wzgle-
dem frekwenciji alleli.

W locus D18S51 w badanej probie z Wielkopolski
nie stwierdzono alleli 9, 10.2, 13.2 i 14.2 wystepujgcych
w populacji Polski z czestoscig 0,0002. Na podstawie
oszacowanych wartosci u dla z-testu frakcji stwierdzo-
no wysoce istotna réznice miedzy populacjami Wielko-
polski i Polski dia allela 10 (u = 3,5523) oraz istotng sta-

tystycznie roznice miedzy populacjami Wielkopolski
i Polski Patnoc dla allela 11 (u = 2,5681). Poza tym
porownywann lacje nie roznig sig istotnie migdzy
soba pod wzgl m frekwenciji alleli.

W locus D195433 w badanej probie z Wielkopolski

nie stwierdzono alleli 9, 10, 11.1, 11.2, 12.1 wystepuja-
cych w populacji Polski z czestoscig 0,0002, alleli 12.2
i 18 wystepujacych w populacji Polski z czestoscig
0,0004, a takze allela 19.2 wystepujacego w populacii
Polski z czestoscia 0,0007. Stwierdzono natomiast allel
9.2 o czestosci 0,002336, ktorego nie obserwowano
w zadnej z porownywanych populacji. Na podstawie
oszacowanych wartosci u dla z-testu frakcji stwierdzo-
no statystycznie istotng roznice migdzy populacjami
Wielkopolski i Matopolski dla allela 14 (u= 2,1494) oraz
miedzy populacjami Wielkopolski i Polski dla allela 13
(v = 2,0741). Poza tym pordwnywane populacje nie
réznia sie istotnie migdzy sobg pod wzgledem frekwen-
cji alleli.

W locus THO1 w badanej probie z Wielkopolski nie
stwierdzono allela 8.3 wystepujacego w populacii Pol-
ski z czestoscig 0,0002 oraz allela 11 wystepujgcego
w populacji Matopolski z czestoscig 0,0009 i w popula-
cji Polski z czestoscig 0,0002. Stwierdzono natomiast
allel 5 o czestoéci 0,002336 wystgpujacy w popula-
cjach Polski Zachodnie] (czesto$¢ 0,001) i Polski Pot-
nocnej (czestos¢ 0,007), a nieujawniony W populaciji
Matopolski. Na podstawie oszacowanych wartosci U
dla z-testu frakcji stwierdzono, ze porownywane popu-
lacje nie réznig sie istotnie miedzy sobg pod wzgledem
frekwenciji alleli.

W locus FGA w badanej probie z Wielkopolski nie
stwierdzono allela 14 wystepujacego w populacji Mato-
polski z czestoscig 0,003 oraz allela 16 wystepujacego
w populacji Polski Zachodniej z czestoscig 0,002 i w
populacji Polski z czestoscig 0,0007. Nie zaobserwo-
wano takze allela 20.2 wystepujacego w populaciji
Polski Pétnocnej z czestoscia 0,010 i w populacji Pol-
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ski z czestoscig 0,0004. Nie stwierdzono takze allela
21.2 wystepujacego w populacjach Polski Zachodniej
(czestos¢ 0,002), Polski Potnocnej (czgstos¢ 0,007),
Matopolski (czesto$¢ 0,003) i Polski (czgstos¢ 0,0027).
W badanej probie z Wielkopolski nie stwierdzono takze
allela 25.2 obserwowanego w populacii Polski z czesto-
$cig 0,0004 i allela 28 wystepujacego W populacjach
Polski Zachodniej (czestos¢ 0,0002), Polski Potudnio-
wej (czesto$¢ 0,007) i Polski (czestost 0,0004). Na
podstawie oszacowanych wartosci u dla z-testu frakeiji
stwierdzono wysoce istotng réznice miedzy populacja-
mi Wielkopolski i Polski dla allela 17 (u = 2,9219) oraz
istotng réznice dla allela 18 (v = 2,0608) miedzy tymi
populacjami. Ponadto stwierdzono statystycznie istotne
roznice miedzy populacja Wielkopolski i populacja
z Polski Zachodniej dla allela 18 (u = 1,9858), a takze
populacjg Wielkopolski i Polski Poétnocnej dla allela 18
(u = 2,0062), allela 19 (u = 2,0835) i allela 26
(u = 2,1583). Poza tym porownywane populacje nie
roznia sie istotnie migdzy soba pod wzgledem frekwen-
cji alleli.

Whnioski

1. Wyniki testu ,exact” wskazuja, ze otrzymane czg-
stosci genotypéw w prébie populacii ludnosci
Wielkopolski dla wszystkich 10 loci STR nie sg
istotnie rozne od czestosci oczekiwanych (poziom
istotnosci 0,05), a zatem sg zgodne z prawem
réwnowagi Hardy'ego—Weinberga.

2. Obliczone parametry biostatystyczne potwierdza-
ja duza przydatnos¢ zestawu SGM Plus w bada-
niach kryminalistycznych do identyfikacii materia-
tu biologicznego (PD = 0,99999999999946; Fe=
0,989657632653; RMP = 5,4 x 10-13).

3. Wéréd analizowanych uktadow STR najbardziej
polimorficzne loci to D281338 (PIC = 0,86311)
i D18S51 (PIC = 0,86013).

4. Stwierdzone na podstawie oszacowanych warto-
ci u dla z-testu frakciji istotne lub wysoce istotne
réznice w liczebnosciach i frekwencjach pojedyn-
czych alleli miedzy populacja Wielkopolski a po-
pulacjami Polski Zachodniej, Polski Pétnocnej,
Matopolski i Polski oraz zaobserwowane niewiel-
kie roznice w zakresie ujawnionych dla poszcze-
gblnych loci STR alleli mogg wynikac z roznych li-
czebnosci poréwnywanych populacii.

5. W $wietle uzyskanych wynikéw analizy biostaty-
stycznej wskazane jest prowadzenie dalszych ba-
dan obejmujacych populacje Wielkopolski w celu
monitorowania ewentualnych zmian zachodza-
cych w jej strukturze genetycznej oraz dalsze ba-
dania poréwnawcze z populacjami innych regio-
néw Polski.
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Streszczenie

W pracy przedstawiono wyniki badari czestosci alleli 10 loci
typu STR uzyskane dla proby populacyjnej ludnosci z terenu
Wielkopolski. Wyizolowane metodq organiczng DNA z 214 pré-
bek w postaci krwi i wymazéw z Jamy ustnej amplifikowano me-
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todq PCR z uzyciem zestawu odczynnikéw AmpFISTR® SGM
Plus™ firmy Applied Biosystems. Produkty amplifikacji podda-
no elektroforezie ptytowej w zelu poliakrylamidowym z uzyciem
sckwenatora ABI PRISM® 377. Analize otrzymanych wynikéw
przeprowadzono z uzyciem programu GeneScan® i Genotyper®
3.7 NT. Uzyskane dane poddano analizie statystycznej z wyko-
rzystaniem arkuszy kalkulacyjnych PowerStatsV12 oraz Power-
StatsV12_THO1_Data (Promega Corp.) oraz GDA v.1.1 pod
katem ich przydatnodci w badaniach kryminalistycznych i me-
dyczno-sqdowych. Nastepnie wyniki uzyskane dla préby popu-
Incyjnej Wielkopolski poréwnano z wynikami dla populacji Pol-
ski Zachodniej, Polski Pélnocnej, Matopolski oraz danymi dla
populacji polskiej opublikowanymi na stronie internetowej Wy-
dziatu Biologii Cenltralnego Laboratorium Kryminalistycznego
KGP, stosujac test sintystyczny z-test frakcji.

Stowa kizczowe: Short Tanden Repeats (STRs), Amp-
FISTR SGM Plus, tudaria populacyjne, Wielkopolska

Z PRAKTYKI

Summary

The article presents the results of a research on allelic
frequencies of the 10 STR loci in a Greater Poland population
sample. The DNA, isolated from 214 samples of blood and
buccal swabs using the organic method, was amplified with the
help of PCR method using the AmpFISTR SGM Plus reagents,
produced by Applied Biosystems. Then, the products of
amplification were subject to electrophoresis.

Subsequently, the obtained data was statistically analyzed,
taking into account their usefulness in forensic examinations.
Then, the results obtained in the Greater Poland population
sample were compared with the results achieved for the
population of Western and Northern Poland, the Lesser Poland
as well as the data published on the official site of Biology
Department of Central Forensic Laboratory of the Polish Police.

Keywords: Short Tandem Repeats (STRs) ampFISTR SGM
Plus, population-based study, Greater Poland.
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