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VIOLETTA DEMETRAKI-PALEOLOG

Wptyw czynnikow i btedow
na analize DNA

Rozwdj i wzrost organizmoéw oraz dziedziczenie cech byto jed-
ng z tajemnic zycia nurtujgcych ludzko$¢ od zarania dziejow. Sta-
rozytny filozof Arystoteles sadzil, ze dziedziczenie nastepuje pod
wptywem boskiego pierwiastka, natomiast inni przedstawiciele
nauki i filozofii twierdzili, Ze Zyjace organizmy zmieniajg sie pod
wptywem praw determistycznychl. Gtéwnym impulsem do po-
szukiwania naukowej odpowiedzi na pytania dotyczace dziedzi-
czenia byta praca opublikowana przez Charlesa Darwina ,0 po-
wstaniu gatunkow”, ktdra stata sie fundamentem teorii ewolucji,
dla ktérej podstawa jest zmiennos$¢ cech i dziedziczno$¢2. Jednak
za ojca genetyki uwaza sie zakonnika i naukowca Grzegorza Men-
dla, ktéry przeprowadzit obserwacje dziedziczenia cech grochu
zwyczajnego. Wyniki badan doprowadzity do powstania podsta-
wowych praw genetyki zwanych ,prawami Mendla”3. Natomiast
najwiekszym osiggnieciem naukowym XX wieku byto odkrycie
i rozszyfrowanie ,kodu zycia” (DNA) i szczeg6téw struktury genu.
Kwas dezoksyrybonukleinowy jest osobliwg strukturg chemiczng,
ktéra w kazdym organizmie zywym jest nosicielem informacji
genetycznej. Caty Swiat zywy, wszystkie rosliny i zwierzeta sa
zbudowane na poziomie molekularnym wedtug powszechnej za-

1D. L. Frias, The history of the Mendelian gene, ,Riv. Biol.” 2007, nr 100, s. 69-92.

2 C. Darwin, On the origin of species by means of natural selection, or preser-
vation of favoured races in the struggle for life, (1st ed.) London, John Murray
1859.

3 G. Mendel, Versuche iiber Pflanzenhybriden, ,Verh. Nat. Forsch. Ver. Briinn.”
1866, s. 3-47.
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sady, takiej mianowicie, ze kazdy organizm biologiczny posiada
unikatowy, charakterystyczny tylko dla siebie kod genetyczny,
tzw. genotyp. Pionierskie prace z zakresu identyfikacji indywidu-
alnej opartej o badania DNA, pochodza z pracowni Alec’a Jeffreys’a
z Uniwersytetu Leicester w Wielkiej Brytanii, ktory wykazat, ze
w genomie cztowieka wystepuja proste oligonukleotydowe po-
wtdrzenia, charakterystyczne dla poszczegdlnych os6b w popula-
cji*. Odkrycie kodu genetycznego zrewolucjonizowato wspoétcze-
sne nauki, przyczynito sie do wielu odkry¢, swoje zastosowanie
a takze duze znaczenie ma rowniez w badaniach kryminalistycz-
nych. Jednym z najwazniejszych celow i zadan kryminalistyki jest
opracowanie pewnej i skutecznej metody identyfikacji sprawcow
przestepstw na podstawie pozostawionych przez nich $ladéw,
identyfikacji zwtok i szczatkéw ludzkich. Badania identyfikacyjne
wykorzystywane s3 takze, w dochodzeniu ojcostwa, macierzyn-
stwa, przy identyfikacji zamienionych noworodkéw oraz osob
zaginionych. Identyfikacja genetyczna cztowieka opiera sie gtow-
nie na analizie DNA genomowego (zawartego w jadrach komor-
kowych), natomiast rzadziej na DNA mitochondrialnym (mtDNA)
zawartym w mitochondriach. Czasteczki DNA danej osoby pozo-
stajg niezmienione przez okres catego zycia, a zatem cechy identy-
fikacji genetycznej (allele) sg niezmienne i niemodyfikowalne.
Posiadaja najwyzszy poziom okres$lonosci a ich funkcja identyfika-
cyjna jest sprecyzowana.

W praktyce spotykamy $lady biologiczne, ktore biologia kry-
minalistyczna dzieli na trzy kategorie: wydzieliny (1zy, wydzielina
Z nosa, $lina, pot, wydzielina z pochwy, nasienie) wydaliny (wy-
miociny, mocz, kat) oraz tkanki (krew, naskorek, wtosy, paznok-
cie, tkanki miekkie).

Slady biologiczne s3 Zrédtem komoérek zawierajacych materiat
genetyczny w postaci DNA (kwasu deoksyrybonukleinowego),
ktory mozna podzieli¢ na:

4 R. Stomski, Trudne poczqtki badarn DNA w Polsce [w:] Kryminalistyka dla
prawa - prawo dla kryminalistyki, red. V. Kwiatkowska-Wojcikiewicz, Torun
2010, s. 37.
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DNA mitochondrialne - posiada matczyny model dziedziczenia
oraz wystepuje w komorce w duzej iloSci kopii, dlatego wydaje sie
lepszym materiatem niz DNA jadrowe w przypadku badania sta-
rego lub mocno zdegradowanego materiatu genetycznego, a takze
w sytuacji masowych katastrof, pogorzelisk, badan ewolucyjnych
itp. Szansa uzyskania oczekiwanego wyniku jest tu wieksza niz
w przypadku badan DNA jadrowego wystepujacego w komorce
tylko w dwéch kopiach.

DNA jadrowe - w przeciwienstwie do DNA mitochondrialnego
wystepuje w komdrce tylko w dwéch kopiach. Pomimo to charak-
teryzuje sie najwyzszym stopniem indywidualnosci osobniczej, co
pozwala na przyporzadkowanie $ladu biologicznego z najwyz-
szym stopniem prawdopodobienistwa. Do celéw identyfikacji
osobniczej wykorzystuje sie metody oparte na analizie wysoko
polimorficznych uktadéw typu STR.

Zaledwie okoto 3% ludzkiego genomu zawiera DNA kodujace
strukture biatek, pozostate 97% to DNA niekodujace, ktérego rola
nie jest w petni poznana. Pewnym szczeg6lnym przypadkiem ana-
lizy DNA jadrowego jest badanie polimorfizmu DNA chromosomu
Y, specyficznym dla osobnikéw ptci meskiej. Analiza chromosomu
Y umozliwia oznaczenie DNA z wymazdéw pochodzacych z prze-
stepstw na tle seksualnym, w przypadku gwattéw zbiorowych
pozwala bowiem okresli¢ liczbe sprawcéw, ktérych DNA znajduje
sie w wymazieS>. W kryminalistycznych badaniach genetycznych
coraz cze$ciej wykorzystywane sg rowniez tzw. $lady kontaktowe
w postaci substancji potowo-tltuszczowej (krawedzie listewek
goérnych na opuszkach palcow sg nieregularne, za$ na ich gérnych
powierzchniach znajduja sie pory stanowigce ujscia kanatéw po-
towych, tworzace $lady dermatoskopijne, zawierajgce ztuszczone

5 M. Biatecka, M. Kaminiska, R. Wierzchostawski, ]. Wujec, Wspétczesna
ekspertyza kryminalistyczna z zakresu badarn DNA [w:] Kryminalistyka dla
prawa - prawo dla kryminalistyki, red. V. Kwiatkowska-Wojcikiewicz, Torun
2010, s. 68.
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komorki naskoérka)é. Skora cztowieka, a doktadnie jej zewnetrzna
powierzchnia jest w wysokim stopniu zindywidualizowana, dlate-
go mozliwa jest identyfikacja oraz przypisanie $ladu konkretnej
osobie. Identyfikacja $ladow biologicznych jest procesem wielo-
etapowym, od czasu pionierskich prac z zakresu identyfikacji in-
dywidualnej opartej o badania DNA, pochodzace z pracowni Alec’a
Jeffreya’a obejmuje najcze$ciej: polimorfizm DNA jadrowego,
markery genetyczne typu STR, polimorfizm sekwencji mitochon-
drialnego DNA oraz polimorfizm markeréw genetycznych typu
STR chromosomu Y.

Zwolennicy sadowych badan DNA od samego poczatku poja-
wienia sie tych biochemicznych metod twierdzili, Ze testy DNA sa
nieomylne. W publikacjach, materiatach reklamowych jak i w opi-
niach bieglych utrzymywano, iz testy DNA albo przedstawiaja
prawidlowy wynik, albo nie ukazujg go wcale. Teoria ta zostata
jeszcze silniej wsparta w 1996 roku, kiedy Narodowa Rada Ba-
dawcza (National Research Counsel w USA) w jednym ze swych
raportéw o sgdowych testach DNA oSwiadczyta: ,Nie nalezy wat-
pi¢ zaré6wno w niezawodnos¢, jak i waznos¢ prawidtowo zebra-
nych i przeanalizowanych probek DNA”7. Twierdzenie to zostato
nastepnie wzmocnione w spotecznym wyobrazeniu poprzez na-
glasniane wiadomosci o oczyszczeniu z zarzutow wczesniej ska-
zanych, dzieki badaniom DNA. Pokazywano jak niestusznie skaza-
nych wypuszczano z wiezien, podczas gdy winnych stawiano
przed wymiarem sprawiedliwos$ci. Teoria nieomylnoS$ci okazata
sie pomocna przy ustalaniu dopuszczalnos$ci sgdowych testow
DNA oraz przy poparciu tworzenia rzagdowych baz danych DNA.
»,Nieomylnos¢” testow DNA stata sie powszechnie akceptowalnym
faktem. Slady biologiczne s3 stosunkowe nietrwate, wystepuje
szereg czynnikow (wewnetrznych oraz zewnetrznych) prowadza-

6 B. Mtodziejowski, I. Sottyszewski, Slady biologiczne [w:] M. Goc, ]. Moszczynski
(red.), Slady kryminalistyczne. Ujawnianie, zabezpieczanie, wykorzystanie, War-
szawa 2007, s.125-186.

7 National Research Council. The Evaluation of Forensic DNA Evidence, Wash-
ington, D. C.: National Academy Press, 1996, p. 2.
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cych do przyspieszenia lub catkowitej degradacji materiatu po-
chodzacego od cztowieka co uniemozliwia przeprowadzenie sku-
tecznej analizy. Do czynnikéw zewnetrznych mozemy zaliczyc:
pogode na miejscu zdarzenia (podwyzszong temperature powie-
trza, wysoka wilgotnos¢, intensywne opady, promieniowanie UV)
warunki $rodowiskowe (pH podtoza w tym kwasy humusowe,
zerujgce organizmy na materii organicznej, otoczenie z atmosferg
bogatg w detergenty i inne $Srodki chemiczne) oraz czynniki zwig-
zane bezposrednio z danym zdarzeniem (wysoka temperatura
ptomieni, negatywne dziatanie wody morskiej po zatonieciu stat-
ku, termiczne oddziatywanie po awarii samolotu, itp.). Na jako$¢
zabezpieczonego DNA moga wptywacé rowniez negatywnie czyn-
niki wewnetrzne (warunki zabezpieczania, przechowywania
a takze sam transport materiatu biologicznego) oraz czynniki
zwigzane z nieodpowiednim zachowaniem na miejscu zdarzenia
(m.in. wydtuzenie czasu potrzebnego do wykonania ogledzin,
niewtasciwe zabezpieczenie pogorzeliska, brak stosowania zasad
BHP, bezposrednie naswietlanie zbyt mocnym Zrédtem Swiatta
ultrafioletowego, brak sterylnego i odpowiedniego sprzetu, w tym
jatowych opakowan). Istotne sg rownie czynniki zwigzane z nie-
wlasciwym przechowywaniem i transportem m.in. zbyt diugie
przetrzymanie materiatu w niewtasciwych warunkach, przepa-
kowywanie, niewtasciwe opakowywanie, niestosowanie lodéwek
lub chtodziarek transportowych, brak sterylnosci wnetrza pojaz-
du8. Do$¢ waznym czynnikiem powodujagcym przyspieszong lub
catkowita degradacje materiatu jest takze brak przestrzegania
zasad pracy w laboratorium, zwigzane jest to miedzy innymi
z niedostosowaniem pomieszczen do wymogoéw i potrzeb, nieod-
powiednie magazynowanie materialu, niedostosowanie metod
i procedur a takze sprzetu i wyposazenia, niestosowanie odpo-
wiednich odczynnikéw, niesterylne prowadzenie etapéw badaw-

8 R. Wtodarczyk, Dziatania kryminalistyczne medyczne i organizacyjne
w sytuacjach zdarzenn masowych ze szczegdlnym uwzglednieniem identyfikacji
genetycznej zwtok i szczqtkéw ludzkich z pogorzeliska, Szczytno 2010, s. 271.
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czych, nie wtasciwa organizacja procesu analitycznego®. Réwniez
zjawisko kontaminacji (w kryminalistyce ,kontaminacjg” przyjeto
sie okresla¢ zanieczyszczenie, zabrudzenie, skazenie $ladéw bio-
logicznych w czasie prowadzenia postepowania procesowego)10
jest duzym obcigzeniem dla przysziej identyfikacji genetycznej,
dlatego tez zostata wydana przez Interpol instrukcja na temat
wymiany danych DNA oraz praktyki. Zalecenia grupy ekspertow
Interpolu ds. Monitorowania DNA, w ktorej zaznaczono, Ze nalezy
przestrzega¢ wytycznych dotyczacych prawidlowego zabezpie-
czenia materiatu do badan na miejscu ogledzin oraz nienaruszal-
nos¢ probki w czasie przewiezienia do laboratorium. W warun-
kach laboratoryjnych istniejg procedury majgce na celu unikniecie
kontaminacji, jednak na miejscu zdarzenia wzrasta ryzyko zwia-
zane Z panujacymi warunkami, a co za tym idzie zwiekszone ryzy-
ko zanieczyszczenie materiatu przeznaczonego do badan.
Wskutek dziatania powyzszych czynnikéw nie jest mozliwe
przeprowadzenie standardowej analizy STR wymagajacej od 500
pg do 2 ng DNA, co odpowiada 75-300 komérkom ludzkim. Po-
niewaz procesy zewnetrzne i wewnetrzne wymienione wyzej
prowadza do degradacji DNA i w znaczacy sposéb utrudniajg in-
terpretacje profilu genetycznego wskutek powstawania artefak-
tow w postaci nierownomiernej amplifikacji alleli heterozygot,
catkowitej utraty jednego z alleli (alleli drop aut), badZ catego lo-
cus (locus drop-out). Slady biologiczne zawierajace $ladows iloéé
kwasu deoksyrybonukleinowego, w szczeg6lnosci ponizej 100 pg
okresla sie terminem Low Copy Number (LCN). Istniejg dwie grupy
Sladow typu LCN: $lady biologiczne, w ktdérych nastgpita catkowita
degradacja DNA oraz $lady dotykowe, w ktorych znajduje sie $la-
dowa iloé¢é DNA. Slady LCN wymagaja zastosowania metod anali-
tycznych o podwyzszonej czuto$ci a takze, ostroznos$ci w interpre-
tacji wynikéw, na skutek podwyzZszonego ryzyka kontaminacji
oraz mozliwosci wystapienia efektéw stochastycznych prowadza-

9 Ibidem, s. 27 2.
10 Ibidem, s. 27 2.
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cych do uzyskania niepeinych profili DNA11, Standardowo stoso-
wane uktady STR (jednostka powtarzalna liczaca 2-6 par zasad,
najczesciej 4 pary zasad)'? majg zbyt dtugie amplikony do sku-
tecznej analizy zdegradowanego DNA. W takim przypadku do-
brym rozwigzaniem jest zastosowanie markeréw o krétszych am-
plikonach - SNP (Single Nucleotide Polimorphism, polegajacy na
wystepowaniu réznic w pojedynczych pozycjach nukleotydowych).
Druga forma typu VNTR (Variable Number of Tandem Repeats) zwa-
na jest polimorfizmem struktur tandemowo-repetetywnych!3.
Przyjmuje sie, ze dtugo$¢ amplikondw markeréw stuzacych do
identyfikacji w przypadku DNA zdegradowanego powinny by¢
mniejsze niz 150 pz. Podstawg tego twierdzenia jest fakt, ze dtu-
gos$¢ odcinka DNA owinietego wokét nukleosomu wynosi ok. 150
pz. Istnieje takze hipoteza, Ze odcinek tej dtugosci dzieki tworze-
niu wigzan kowalencyjnych z histonami jest chroniony przed dzia-
laniem nukleaz i przez to mniej narazony na degradacje. Poniewaz
przyczyna niepowodzen w zastosowaniu STR do analiz zdegrado-
wanego DNA s3 duze rozmiary amplikonéw (150-450pz) rozwia-
zaniem problemu sg markery SNP, ktére maja znacznie krotsze
amplikony, dzieki czemu sg bardziej skuteczne w analizach zde-
gradowanego DNA. Markery SNP stanowig najbardziej liczng gru-
pe polimorficznych markeréw identyfikacji. Pomimo niskiego
stopnia polimorfizmu sg doskonatym narzedziem do identyfikacji
osobniczej oraz badan pokrewienstwa. Metody z ich uzyciem sg
odpowiednie do analizy zdegradowanego materiatu biologicznego
i minimalizujg problemy zwigzane z analizg §ladow biologicznych
pochodzacych z miejsc przestepstw. Jedna z takich metod jest mi-
nisekwencjonowanie, polegajgce na wydtuzaniu startera o jeden

11 M. Biatecka, M. Kaminska, R. Wierzchostawski, ]. Wujec, Wspdtczesna
ekspertyza kryminalistyczna z zakresu badant DNA [w:] Kryminalistyka dla prawa -
prawo dla kryminalistyki, red. V. Kwiatkowska-Wéjcikiewicz, Torun 2010, s. 69.

12 W. Branicki, T. Kupiec, P. Wolanska-Nowak, Badania DNA dla celéw
sqdowych, Krakéw 2008, s. 20-23.

13 A. ]. Jeffreys, V. Wilson, S. W. Tein, Hypervariable minisatellite regions in
human DNA, ,Nature” 1985, No. 314, s. 67-73.
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nukleotyd komplementarny do badanego SNP. Markery SNP nie sg
wysoce polimorficzne jednak pozwalajg na uzyskanie podobnych
wynikéw, co daje badanie kilkunastu uktadéw typu STR14

Kontrowersje woko6t wartosci diagnostycznej ekspertyzy opar-
tej na wykorzystaniu techniki LCN, sktonily angielski Court of
Appeal do okres$lenia granicznego poziomu DNA zdatnego do ba-
dan i wiarygodnej interpretacji. Sqd w wyroku z 12.12.2009 r. wy-
danym w sprawach R. v. Reed oraz R. v. Garmson orzek}, ze
w ocenianym stanie zarzuty wobec tej metody nie bedg uwzgled-
niane, jezeli ilo§¢ analizowanego DNA bedzie powyZej granicy
100-200 pikograméw?1s,

W kryminalistyce w chwili obecnej stosuje sie metode PCR ty-
pu multipleks, ktéra daje mozliwo$¢ jednoczesnej amplifikacji
wielu fragmentéw DNA w jednej mieszaninie reakcyjnej, np. 11
loci przy wykorzystaniu zestawu odczynnikow SGM Plus firmy
Applied Biosystems. Maksymalnie bada sie obecnie 16 loci, reak-
cja PCR jest kontrolowana przy uzyciu probek kontrolnych (nega-
tywnych i pozytywnych) dotaczonych do kazdej amplifikacjile.
Obecnie w sadach polskich opinie z badan DNA sa akceptowane
bez zastrzezen, jednak duza wage przywiazuje sie do posiadania
przez laboratoria genetyczne odpowiednich atestow?7.

14 K. Babol-Pokora, A. Pro$niak, R. Jaceiwcz, ]. Berent, Przydatnos¢ markeréw
SNP do analiz materialy biologicznego o wysokim stopniu degradacji, ,Archiwum
Medycyny Sadowej” 2009, LIX, s. 118-123.

15 . Wojcikiewicz, Ekspertyza genetyczna w Polsce - 20 lat pézniej [w:]
Kryminalistyka dla prawa - prawo dla kryminalistyki, red. V. Kwiatkowska-
Wojcikiewicz, Torun 2010, s. 103.

16 ], MoszczynsKi, Subiektywizm w badaniach kryminalistycznych, Olsztyn
2011, s.98.

17 Np. w wyroku z dnia 16 lutego 1994 r. (sygn. akt IIl CRN 176/93, ,,0SNC”
1994, nr 10, poz. 197). Sad Najwyzszy stwierdzil, Ze sad orzekajacy miat
obowiazek ustali¢, czy zaktad, ktéremu zleca badania posiada atest. W 1992 r.
opracowany zostat raport Towarzystwa Hematologii Sadowej, w ktérym
stwierdzono, iz badania DNA s3 wiarygodne, jesli s3 one wykonywane we
wilasciwy sposéb. W tym samym roku Komisja ds. Atestacji Badan DNA
w Polsce wydata zalecenia dotyczace warunkéw przeprowadzanej ekspertyzy
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Gtéwna przyczyng btedéw w analizie DNA oprocz czynnikéw
opisanych wyzej jest takze ludzkie niedbalstwo: pomytki na etapie
pisania opinii czy zamiana prébek. Jednym z przyktadéw takiej
sytuacji jest kazus Krzysztofa Kolocha, ktéry we wnioskach opinii
przez pomytke napisal: ,wskazuje zgodnos$¢” zamiast ,wskazuje
niezgodno$¢”, dopiero w przeddzien rozprawy zauwazyt swoja
pomytkel8. Tego typu problemy pojawity sie takze w Australii,
Pensylwanii czy Kaliforniil®>. Ponowne badanie kwestii DNA, prze-
prowadzone przez Rzecznika Praw Obywatelskich w Potudniowej
Walii pokazato, iz policja nieprawidtowo przeniosta sagdowe dane
do policyjnego komputera, co w dwéch przypadkach zaowocowa-
o fatszywymi dopasowaniami i doprowadzito niewinne osoby do
postawienia w stan oskarzeniaZ0. Jeden z mezczyzn zostat skazany
jeszcze nim btad zostat wykryty. Watpliwa byta takze liczba skazan
w Queensland, gdzie $ledczy sadowi, ktorzy wczesniej pracowali
dla stanowego laboratorium sgdowego, wyrazili obawy w zwigzku
z wiarygodno$cig prac prowadzonych w laboratorium. Twierdzili,
ze prywatne DNA analitykéw, uzywane w formie kontrolnej, cze-
sto mieszato sie z prébkami z prowadzonych spraw, dajac tym
samym fatszywe dopasowania?l. Analitycy stwierdzili, Ze wiele
takich btedow zostato wykrytych jednak ograniczenia w iloSci
prébek sprawity, iz niemozliwym byto ponowne tworzenie probki
lub kolejnego testu w sprawach, ktére pozostawialy watpliwosci.
Nastepng przyczyng fatszywego wyniku DNA jest btedna interpre-

w procesie dochodzenia spornego ojcostwa. Zob. A. K. Bielinski, Prawne aspekty
analizy kodu genetycznego DNA, ,Przeglad Sadowy” 2001, nr 6, s. 93-94.

18 J. Wojcikiewicz, Ekspertyza genetyczna w Polsce - 20 lat pdzniej [w:]
Kryminalistyka dla prawa - prawo dla kryminalistyki, red. V. Kwiatkowska-
Wojcikiewicz, Torun 2010, s. 95.

19W. C. Thompson, F. Taroni & C. G. G. Atiken, How the probability of a false posi-
tive affects the value of DNA evidence, Journal of Forensic Sciences, 48(1):47-54
(2003).

20 K. Danks, DNA bungles see wrongful charges, jailing, The Daily Telegraph,
Jan 25, 2007.

21 A. McDonald, DNA evidence claim clouds convictions, The Australian, July 8,
2006.
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tacja wyniku. Zdarza sie réwniez, Ze laboratoria btednie oznaczajg
probki dowodowe. Blednie oznaczona probka przedstawia profil
pasujacy do niewinnej osoby co prowadzi do fatszywego oskarze-
nia. Zte oznaczenie raczej nie zaowocuje fatszywym oskarzeniem
w przypadku, gdy profil dowodowy poréwnywany jest z konkret-
nym podejrzanym, jednak szansa znalezienia pasujgcego profilu
jest ogromna kiedy profil ten poszukiwany jest za poSrednictwem
bazy danych. Btednie oznaczona prébka pojawita sie w Sacramen-
to (stan Kalifornia) w sprawie gwattu?2. Naczelnik laboratorium
skontrolowat prace analityka, ktory zostal przydzielony do tej
sprawy i zgodnie z raportem ustalil, ze z profilu analityk wyeks-
trahowat dwa rodzaje DNA (meskie i Zenskie) a w rzeczywistosci
byto to DNA dwo6ch mezczyzn?23. Kolejnym przyktadem zagrozenia
ze strony kontaminacji dla p6zniejszej identyfikacji jest sprawa
niemiecka ,Phantom z Helibron”?4. Slady podejrzanego zabezpie-
czono podczas 40 ogledzin miejsc réznych przestepstw, w tym
Z co najmniej 6 miejsc zabdjstw, ktére miaty miejsce w Austrii,
Francji i Niemczech w latach 1993-2009. Bezskutecznie zastoso-
wano wiele srodkdw, w tym profileréw i jasnowidzéw. W marcu
2009r. policja po przeprowadzeniu badan ogtosita, Ze Phantom
nie istnieje, a DNA odzyskane z miejsc przestepstw byto obecne na
wacikach stosowanych do pobierania préobek DNAZ2. Kolejnym
dowodem na to, Zze Phantom nie istniat byty odciski palcéw, ktére
pochodzily od mezczyzny, ktéry wiele lat wcze$niej staral sie
o azyl w Niemczech a jego spalone zwtoki znaleziono w 2002 r.
Okazato sie, ze DNA bedace na wacikach stosowanych do pobiera-
nia probek pochodzity od kobiety i zostaly zanieczyszczone jesz-

22 M. S. Enkoji, DNA lapse puts scrutiny on lab work, Sacramento Bee, Sep-
tember 14, 2006.

23 A. R. Jarzen, Technical Problem Review—Analyst Casework (Criminalist
Mark Eastman), Office of the District Attorney, Sacramento County, August 14,
2006.

24 Germany'’s Phantom Serial Killer; a DNA blunder, Time http://www.time.com.
/time/word/article/0,8599,1888126,00.html.

25 'DNA bungle' haunts German police (28 March 2009) BBC. Retrieved 15
August 2012.
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cze przed wysytka do odpowiednich departamentéw policji2é. Ba-
danie powtorzono przez wykorzystanie wymazowki, wyprodu-
kowanej przez inng firme. Owym nieSwiadomym Phantomem byta
pracownica jednej z austriackich firm produkujgcej wymazowki
na potrzeby organow S$cigania?’. Nawet najlepsze procedury nie sg
w stanie zagwarantowac jako$ci prowadzonych badan, gdy nie sg
one wykonywane przez kompetentny personel, dlatego tak istotne
znaczenie ma wyksztatcenie i wyszkolenie ekspertéw prowadza-
cych badania.

Wprowadzenie profilowania DNA na sale sagdowe spowodowa-
to liczne dyskusje na temat kontroli jakoSci przeprowadzonych
badan oraz kryteridéw, za pomoca ktorych deklaruje sie zgodno$¢
pomiedzy poréwnywanymi profilami. Problem zwigzany jest
z obliczaniem prawdopodobienistwa hipotezy, Zze niewinna osoba
moze mie¢ profil DNA zgodny z profilem zabezpieczonym na miej-
scu zdarzenia. Dyskusje na temat procedur laboratoryjnych do-
prowadzity do zastosowania statystyki i genetyki populacyjnej do
wyliczenia frekwencji profilu DNA przypadkowego osobnika
z populacji. Frekwencja jest istotna do oszacowania wagi dowodu
- prawdopodobienstwa zgodnosci lub niezgodnoS$ci pomiedzy
materiatem poréwnawczym a pochodzacym z miejsca zdarzenia
w sytuacji, gdy podejrzany zaprzecza jakiemukolwiek zwigzkowi
pomiedzy nim a materiatem dowodowym. Zastrzezenie budzi
prawo rownowagi genetycznej Hardy’ego-Weinberga, ktore stuzy
do obliczenia frekwencji profilu. Wedtug tej reguly zaktada sie, ze
wszystkie loci i geny (Loci - to wedtug chromosomowej teorii
dziedziczno$ci Morgana miejsce genow w chromosomie)?8 znajdu-
ja sie w pewnej réwnowadze genetycznej miedzy soba, dziedzicza
sie niezaleznie od siebie i brak jest czynnikow powodujacych inne

26 V. Kwiatkowska-Wéjcikiewicz, Ogledziny miejsca. Teoria i praktyka, Torun
2011, s. 166.

27 Yeoman, Fran (2009.03.27), The Phantom of Heilbronn, the tained DNA
and an eight year goose chase, The Times, http://www.timesonline.co.uk
/tol/news/world/europe/article5983279.ece. Retrieved 2009.03.28.

28 P, Weglenski, Genetyka molekularna, Warszawa 2008, s. 7.
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dobieranie sie w pary alleli niz w petni losowe. Jezeli DNA z miej-
sca zdarzenia i od podejrzanego pasuja w k loci, z ktérych kazde
jest heterozygotyczne, to prawdopodobienstwo tej zgodnosci jest
iloczynem frekwencji w populacji wszystkich alleli obserwowa-
nych w k loci. Najczesciej poréwnywany jest profil DNA ze $ladu
zabezpieczonego na miejscu zdarzenia z profilem DNA podejrza-
nego. Jezeli biegty stwierdzi niezalezng od zastosowanych metod,
zgodno$¢ pomiedzy poréwnywanymi profilami musi rozwazy¢
dwie mozliwo$ci: DNA z miejsca zdarzenia pochodzi od podejrza-
nego albo DNA z miejsca zdarzenia pochodzi od kogo$ innego kto
ma taki sam profil DNA jak podejrzany. Im badany profil jest mniej
powszechny w populacji, tym mniejsze prawdopodobienstwo, iz
poréwnywane profile pochodzg od dwoch réznych os6b2°. Praw-
dopodobienstwo wskazania rzeczywistego sprawcy wynosi
Pr(A | B1) = 0,7, jest to tak zwane prawdopodobienstwo warun-
kowe, gdyz wskazanie rzeczywistego sprawcy zalezy od tego, jakie
zdolno$ci posiada osoba dokonujgca rozpoznania. Drugim praw-
dopodobienstwem warunkowym jest prawdopodobiefistwo wska-
zania sprawcy, jezeli dokona tego osoba nie posiadajgca tej umie-
jetnosci, ktére wynosi Pr(A | B2) = 0,330. Niezgodno$¢ profili DNA
wyklucza pochodzenie $ladu biologicznego od osoby, od ktérej
pobrano materiat poréwnawczy. Natomiast stwierdzenie zgodno-
$ci profili nie jest jeszcze dowodem i wymaga oceny statystyczne;.
Dokonuje sie obliczen statystycznych w przypadku stwierdzenia
zgodnosci profili genetycznych na podstawie czestoSci wystepo-
wania fenotypow w populacyjnej bazie danych31.

Wystepuja dwa podejscia do szacunkéw statystycznych: orto-
doksyjne polegajace na obliczaniu prawdopodobienstwa powto-

29 P. Wolanska-Nowak, Kilka probleméw zwiqgzanych z ocenq dowodu
z badania DNA [w:] ,Z zagadnieni nauk sadowych” 1997, nr 36.

30 W. Branicki, T. Kupiec, P. Wolanska-Nowak, Badania DNA dla celéw
sgdowych, Krakéw 2008, s. 136.

31 1. Sottyszewski, A. Niemcunowicz-Janica, W. Pepiski, ]. Janica, Genetyka
populacyjna uktadéw HumFES/FPS i HumF13B w populacji pétnocnowschodniej
Polski, ,Zeszyty Medyczne” 2002, nr 15, s. 88-93.
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rzenia sie takiego samego profilu w populacji, oraz podejscie su-
biektywne oparte na teorii Thomasa Bayesa prawdopodobienstw
warunkowych, a w szczegdlnosci na wartosci ilorazu wiarygodno-
$ci32. W 1761 roku Thomas Bayes udowodnit jeden z najbardziej
istotnych w statystyce teorematéw (Teoremat Bayesa). Zagadnie-
nie polega na obliczeniu prawdopodobienstwa zajscia przyczyny
na podstawie informacji o ewentualnej prawdziwos$ci argumentu
A, czyli skutku. Praktyka Bayesowska jest modyfikowanie praw-
dopodobienstw na podstawie nowych informacji: wszystkie sa
prawdopodobienstwami warunkowymi. Prawdopodobienstwo do
zdarzenia przypisuje sie poprzez subiektywne uznanie prawdo-
podobienstwa okreslonej hipotezie, na podstawie zebranych oko-
licznoSci.

Wzér opisujacy prawo Bayesa pozwala na obliczenie prawdo-
podobienstwa warunkowego. Podejrzany jest sprawcg zdarzenia,
pod warunkiem stwierdzenia zgodno$ci pordwnywanych cech.

w P()

P(3)= PV
gdzie:
W - wina (sprawstwo)
D - dowdd (ekspertyza)
P(W/D) - prawdopodobienistwo a posteriori winy podejrzanego,
przy zatozeniu ustaleniu dowodu
P(W) - prawdopodobienstwo a priori winy podejrzanego
P(D/W) prawdopodobienistwo ustalenia dowodu, przy zatozeniu
winy podejrzanego
P(D) - prawdopodobienstwo uzyskania dowodu w dowolny spos6b

Powyzszy wzoér po przeksztalceniu mozna przedstawi¢ w po-

staci szansy:

W. 2]

P(E} P(W) P(ﬁ]‘
nieW. —_— D

P(—5—) = P(niew) x Pl 3)

32 . W. Evett, B. S. Weir, Interpreting DNA evidence. Statistical genetics for fo-
rensic scientists, Sinauer Associates, Inc. Publishers, Sunderland 1998.
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Drugi czton wyrazenia po prawej stronie roéwnania jest ilora-
zem wiarygodnosci (LR) dowodu (ekspertyzy), ktéry uwzglednia
dwie hipotezy: P(D/W) podejrzany jest sprawcg oraz P(D/nieW)
podejrzany nie jest sprawca a zgodnosc¢ cech jest przypadkiems33.

Przyktad interpretacji wynikéw ekspertyzy genetycznej (tabe-
la 1.)34

LR (wartosci) Ocena stowna Kierunek wnioskowania
1000 i wiecej dowdd bardzo mocny | wsparcie hipotezy oskarze-
330-1000 dowdd mocny nia ($lad pochodzi od podej-
100-330 dowdd dobry rzanego/oskarzonego)
33-100 dowdd $redni
1-33 dowdd staby
1 nierozstrzygniety brak wsparcia hipotez
1-0,03 dowdd staby wsparcie hipotezy obrony
0,03-0,01 dowdd Sredni (slad nie pochodzi od podej-
0,01-0,003 dowdd dobry rzanego/oskarzonego)
0,003-0,001 dowd6d mocny
0,001-i mniej dowdéd bardzo mocny

Kontrowersje zwigzane z tym twierdzeniem wynikajg stad, ze
jego zastosowanie polega na ,cofnieciu” lub ,,odwréceniu” rozu-
mowania, czyli wnioskowaniu od skutku do przyczyny. Najlep-
szym argumentem do stosowania teorii Bayesa w naukach sado-
wych jest wykazanie, Ze teoria ,idzie w parze” z ludzka intuicja,
bowiem proces wyciggania wnioskéw przebiega zgodnie z logi-
k335, Im wieksza jest wartos¢ ilorazu wiarygodnosci, tym mocniej-
szy jest dowdd na poparcie pierwszej hipotezy. Nalezy przy tym
zaznaczy¢, ze w Tabeli 1. nie zostat w tym zakresie przyjety jedno-
lity standard, dotyczy to wartoSci ilorazu wiarygodnos$ci w naj-

33 ]. Moszczynski, Subiektywizm w badaniach kryminalistycznych, Olsztyn
2011, s.105.

34 Tabela 1. P. Wolanska-Nowak, Interpretacja wynikéw ekspertyzy, [w:]
J. Wéjcikiewicz (red.), op. cit., s. 576-587.

35 W. Branicki, T. Kupiec, P. Wolanska-Nowak, Badania DNA dla celéw
sqdowych, Krakéw 2008, s. 137 in.
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wyzszym progu (opinia kategoryczna lub graniczaca z katego-
ryczng) moga sie réznic3e.

Kiedy warto$¢ ilorazu wiarygodnosci zblizona jest do 1 (lub
wartos$¢ prawdopodobienstwa do 0,5) albo nie jest mozliwa jed-
noznaczna interpretacja profili genetycznych, s3 wydawane opinie
nierozstrzygajace (przypadki takie majg miejsce przy m.in. obec-
nosci inhibitoréw, zdegradowanego DNA, zbyt matej ilosci lub
mieszanin DNA wielu oséb).

Wystepuje rowniez btad odwrdcenia uwarunkowania (Sofi-
zmat Prokuratora). Jest on tatwy do unikniecia, jezeli stosuje sie
logiczny sposo6b podejscia do interpretacji dowodu. Sofizmat pro-
kuratora polega na argumentowaniu, ze prawdopodobienstwo
winy podejrzanego musi na tej podstawie wynosi¢ 99,9% lub
szansa na rzecz jego winy wynosi jak 999 do 1. Z kolei sofizmat
adwokata polega na twierdzeniu, Ze sposrod ludnosci milionowe-
go miast 1000 os6b w nim zamieszkatych moze posiada¢ dang
wspdlna ceche i stad szanse przeciwko winie oskarzonego wyno-
sza jak 999 do 1.

Innego rodzaju btedem, ktory popetniajg biegli jest podanie
w opinii warto$ci kwadratu czestosci wystepowania ustalonego
zgodnego profilu DNA. Tymczasem witasciwym prawdopodobien-
stwem jest warunkowe prawdopodobienistwo uzyskania zgodno-
Sci profilu DNA $ladu oraz profilu DNA jednego podejrzanego, przy
zalozeniu, ze zgodnoSc¢ ta jest przypadkowa, a jeden rzeczywisty
sprawca nie jest znany. Warto$¢ kwadratu proporcji wystepowa-
nia zgodnego profilu DNA oznacza, Ze istniejg przynajmniej dwie
,dodatkowe” osoby w okreslonej populacji, ktore posiadaja profil
DNA niemozliwy do odréznienia od profilu DNA wytypowanego
podejrzanego.

Prawdopodobnie gtéwng barierg uniemozliwiajacg zadekla-
rowanie unikatowosci profilu DNA jest kwestia innych dowodéw
w sprawie, gdyz gtéwnym celem indywidualizacji jest osiagniecie

36 W Centralnym Laboratorium Kryminalistycznym KGP do wydania opinii
kategorycznej jest wymagane aby prawdopodobienistwo powtérzenia sie
profilu genetycznego w bazie populacyjnej wynosito 10-9 lub mniej.
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przekonania co do sprawstwa podejrzanego poza wszelkimi wat-
pliwos$ciami na podstawie wszystkich dowodoéw w sprawie. Dos¢
trudne jest obiektywne przypisanie prawdopodobienstwa zda-
rzeniu, ze dany profil jest unikatowy. W praktyce prawdopodo-
bienstwo unikatowos$ci oparte na informacjach dostepnych eks-
pertowi, takich jak informacje z bazy danych profili DNA w pota-
czeniu z teorig genetyki populacji, moga by¢ uzyteczne dla sadu.
Przypadkowe podobienstwa miedzy genetycznymi profilami
dwéch oso6b to jedna z sytuacji kiedy moze pojawic¢ sie fatszywe
oskarzenie. W kazdym STR locus wystepuje rozna liczba alleli
(pomiedzy 6-18), ktéra dana osoba moze mieé. Kazdy dziedziczy
dwa z tych alleli, po jednym od kazdego rodzica. Numery, ktérych
uzywa sie aby zidentyfikowac¢ allele i okres$li¢ ich pary na kon-
kretnym miejscu konstruujg genotyp. Dlatego tez jedna osoba mo-
ze mie¢ genotyp (D3S1358) ,14,15” gdy druga osoba ma genotyp
,16,17”. Petny komplet alleli, ktére wykryte sg na loci to prdbka,
ktdéra nazywa sie profilem DNA. Kiedy opisujemy profile DNA, nie-
ktérzy maja tendencje do wspominania o liczbie loci, jakie obej-
muja. Dla przyktadu w tabeli nr 2, profil A to 13-locusowy profil
DNA.

Tabela 2 (Profile DNA, STR Locus)37

ofile D3s1358 VWA FGA D8s1179 D21811 D18S51 D5S818 D138317 D78820 CSF1PO TPOX THO1 D16S539

15,16 17,18 21,22 13,14 29,30 14,17 11,12 11,12 8,10 11,12 8,11 69.3 11,12

15,16 17,18 13,14 29,30 11,12 11,12 11,12 8,11

15,16 17 13,14 30 1,12 " 8,10

olo|w|>|2

15,16,17 17,18 21,22 13,14,15 29,30 12,13 1,12 11,12 8,9, 112 89,11 6,7,9.3 11,1213
14,17 10,12

Probki pobrane z miejsca popetnienia przestepstwa w celu
stworzenia dowodu czesto byty niekompletne lub czesciowe i ta-
kie tez byly profile tworzone na ich podstawie. Poniewaz czescio-
we profile zawierajg mniej genetycznych markeréw (alleli), niz
petne profile, jest wieksze prawdopodobienistwo, ze beda pasowac
do kogos przez zupetny przypadek. Profil B i profil C (w tabeli nr 2)

37 W. C. Thompson, The Potential for Error in Forensic DNA Testing, Depart-
ment of Criminology, Law & Society University of California, Irvine, August 12,
2008.
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to przyktady cze$ciowego profilu DNA. W obu tych przypadkach
czeSciowe profile pasuja do profilu A, poniewaz kazdy allel w cze-
Sciowym profilu jest takze znaleziony w tym petnym. Wazne jest
aby zrozumie¢, ze prawdopodobienstwo przypadkowego podo-
bienstwa jest wyzsze dla czeSciowego profilu niz dla petnego pro-
filu. Szansa, ze przypadkowy wybrany Amerykanin rasy Kauka-
skiej bedzie pasowac do profili pokazanych w tabeli nr 2 wynosi
1 do 250 miliardéw dla profili A, 1 do 22 miliona dla profili B i tylko
1 do 16 tys. dla profilu C. W zwigzku z tym wazne jest aby oma-
wiajgc prawdopodobienstwo fatszywego oskarzenia pamietaé
o tym, Ze jest r6znica miedzy tym, co zwykle jest nazywane pet-
nym profilem (w ktérym to profile sg identyczne w co najmniej 13
locusach) a czeSciowym profilem gdzie tych alleli jest mniej38.
Prébki dowodowe to czesto mieszaniny, a wiec posiadajg wiele
odmiennych profili, ktére mogg by¢ zgodne w zmieszanej probce.
Profil D w tabeli nr 2 zawiera wiecej niz dwa allele na tym samym
locusie, dana prébka pochodzi wiec od co najmniej dwdch oséb.
Profil A zgodny jest z profilem D, co oznacza, ze dawca profilu
A moze by¢ jednym z ofiarodawcéw w tej mieszaninie. ROwniez
wiele innych profili moze by¢ zgodnych. Na locusie D3S1358 daw-
ca moze mie¢ ktory$ z nastepujacych genotypdw: 15,16; 15,17;
15,15; 16,16; 17,17; poniewaz tak wiele r6znych profili moze by¢
zawartych w mieszaninie. Prawdopodobienistwo, Ze osoba nie be-
daca ,dawca” moze, przez przypadek zosta¢ uznana za potencjal-
nego ,dawce” jest duzo wyzsze w przypadku mieszaniny ztoZonej
z rownych probek, anizeli z probki pochodzacej tylko z jednego
zrodta. Wsréd obywateli Stanow Zjednoczonych pochodzenia
kaukaskiego w przybliZzeniu jedna osoba na 790 000 profili ma

38 W. C. Thompson, The Potential for Error in Forensic DNA Testing, Depart-
ment of Criminology, Law & Society University of California, Irvine, s. 5, August
12, 2008.
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profil zgodny z mieszaning w profilu D3°. Przypadek idealny, ktéry
zaktada dopasowanie pomiedzy catkowitymi jednoZrédtowymi 13
locusowymi profilami STR jest bardzo rzadki, dlatego prawdopo-
dobienstwo przypadkowego dopasowania pomiedzy dwoma in-
dywidualnymi osobami jest niezwykle niskie.

Statystyk Bruce Wier oszacowat, Zze prawdopodobienstwo, iz
dwie niespokrewnione ze soba osoby maja taki sam profil DNA
w 13 rdzeniach (CODIS STR locus wynosi 1 na 200 trylionéw a 1
na 2 kwadryliony), w zaleznos$ci od tego, jakie zatozenia poczyni-
my w zwigzku ze strukturg populacji ludzkiej*°. Przypadkowe 13
locusowe dopasowanie jest duzo bardziej prawdopodobne po-
miedzy bliskimi krewnymi Prawdopodobienstwo znalezienia pro-
filu A wéréd krewnych jest zdecydowanie wyzsze; 1 na 14 miliar-
dow w przypadku kuzyna pierwszego stopnia, 1 na 38 milionéw
w przypadku rodzicow i dzieci oraz 1 na 81 tysiecy wsréd rodzen-
stwa. Dane te pokazujg, Zze najwieksze prawdopodobienstwo 13
locusowego dopasowania moze zaistnie¢ miedzy rodzenstwem.
Brytyjskie Ministerstwo Spraw Wewnetrznych donosi, ze pomie-
dzy 2001 a 2006 rokiem, w 27,6% badanych spraw wyniki paso-
waly do wiecej niz jednej osoby (dane z badan prowadzonych
przez UK National DNA Database)*!l. Falszywe oskarzenia wynika-
jace z przypadkowych dopasowan pojawity sie zaré6wno w Sta-
nach Zjednoczonych jak i Wielkiej Brytanii. W 1999 roku stwo-
rzony profil DNA z probki pobranej od ztodzieja pochodzacego
z Wielkiej Brytanii zostal dopasowany do profilu przez baze da-
nych do mezczyzny, ktéry byt niepetnosprawny i najprawdopo-
dobniej z tego tez powodu brakowato mu mozliwosci fizycznych
do popetnienia przestepstwa. Kolejne testy wykluczyty go jako

39 W. C. Thompson, The Potential for Error in Forensic DNA Testing, Depart-
ment of Criminology, Law & Society University of California, Irvine, s. 6, August
12,2008.

40 B. Weir, The rarity of DNA profiles, Annals of Applied Statistics, 1(2): 358-370,
2007.

41 British Home Office, The National DNA Database Annual Report 2005/6,
p. 35.
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osobe bedacg dawca znalezionej probki, udowadniajac tym sa-
mym, ze poczagtkowe dopasowanie (1 do 37 milionéw) byto zbie-
giem okoliczno$ci42.

,Familial searching” to kolejna metoda umozliwiajgca dopro-
wadzenie do sprawcy. Po raz pierwszy zastosowana przez brytyj-
ska Forensic Sience Service w 2002 roku, polegajaca na przeszu-
kaniu baz danych pod katem profili DNA najbardziej podobnych
do profili sprawcy. Symulacja dokonana przez Freda Biebera
i Davida Lazera wskazuje, Ze hipotetyczne prawdopodobienstwo
trafienia profilu sprawcy w bazach danych, wynoszace 0.1 moze
wzrosna¢ do 0.14 (a wiec nawet o 40% wiecej) jednak ryzyko zna-
lezienia przypadkowego dopasowania jest o wiele wyzsze, kiedy
przeszukujemy wielomilionowg baze profili, niz kiedy poréwnu-
jemy profil dowodowy z profilem konkretnej osoby. Kiedy prze-
szukujemy catg baze danych tak duza jak np. prowadzona przez
FBI (NDIS), ktora zawiera az 6 miliondw profili, méwimy o milio-
nowej szansie na znalezienie przypadkowego dopasowania. Kiedy
szacunkowa czestotliwo$¢ wystgpienia DNA wynosi 1 do n, gdzie
n oznacza liczbe wiekszg od catej ziemskiej populacji, niektorzy
zaktadaja, ze profil musi by¢ niesamowicie unikalny a to biad, kto6-
ry David Balding nazywa ,przesadem watpliwosci”. W tego typu
sprawach czestotliwo$¢ zduplikowanych profili wynosi mniej niz
jeden, ale nigdy nie spada do zera, niewazne jak rzadka sytuacja
by to nie byta. Jezeli czestotliwo$¢ danego profilu wynosi 1 do 10
miliardéw, spodziewane prawdopodobienstwo znalezienia dupli-
katu, przy populacji ztozonej z 250 milioné6w niespokrewnionych

ze sobg 0s6b wynosi 1 do 402. Zdaniem Davida Baldinga przypad-
kowe dopasowania w wielomilionowych bazach danych z pewno-
Scig zostang stwierdzone*3. Pojawiajg sie rowniez przypadki,
gdzie po przeszukaniu baz danych nie sposéb jest wytypowac po-
dejrzanego jednakze baza danych potrafi znaleZ¢ bliskie dopaso-

42 BBC Panorama: Give Us Your DNA, September 24, 2007.
43 D. ]. Balding, Weight-of-evidence for Forensic DNA Profiles. John Wiley & Sons,
2005, p. 32; 148.
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wanie (chodzi o profile gdzie wspdlna jest liczba alleli, jednak nie
sg one identyczne). Wtedy pobierane sg préobki DNA od krewnych
osoby wytypowanej w bazie, sg to tak zwane ,rodzinne poszuki-
wania”, dajgce nadzieje na znalezienie zupetnego dopasowania do
probki dowodowej*4.

David Paoletti opublikowat dyskusje dotyczaca standardéw
rodzinnych poszukiwan, jak i probleméw zwigzanych z btedami
typu I (krewni sg badani, kiedy okazuje sie, Ze nikt nie pasuje)
i typu II (krewni badani sg, kiedy okazuje sie, ze kto$ pasuje). Za-
prezentowat on formute, ktéra pomoze w ocenianiu stopnia bli-
sko$ci dopasowania bazujgcej zaréwno na ilosci jak i rzadkosci
pasujacych alleli i udowodnit jak analiza pokrewienstwa moze by¢
uzywana do okreslenia wzglednego prawdopodobienstwa w znaj-
dowaniu konkretnego bliskiego dopasowania, o ile dawca prébki
spokrewniony jest z osobg, ktorej profil DNA do niej pasuje, ina-
czej niz w przypadku niespokrewnionej osoby. Skala btedu typu
[ i II zalezy nie tylko od blisko$ci dopasowania zachodzacego mie-
dzy profilami, ale takze od sity innych dowod6éw zebranych prze-
ciwko osobom, ktére poddawane s3g testom. Prawdopodobienstwo
wystapienia obu tych btedéw jest mniejsze, kiedy krewni podda-
wani sg badaniu i nalezg do matej grupy potencjalnych podejrza-
nych. Niezaleznie od standardu uzytego w przypadku poszukiwa-
nia rodzinnego, bedzie ono mniej efektywne, kiedy bedzie uzywa-
ne w polaczeniu z zakrojonymi na szeroka skale i zupeinie po-
zbawionymi podejrzanych poszukiwanymi w bazie danych.
W rzeczywistoSci jeSli grupa podejrzanych jest duza, rodzinne
poszukiwania moga stac sie bezcelowe, poniewaz standardy jakie
nalezy utrzymywac, aby btedy typu I utrzymaty sie na dopusz-
czalnych poziomach beda tak wysokie, Ze pojawiajg sie btedy typu
II na niedopuszczalnym poziomie. Rodzinne dopasowania moga
podnies¢ liczbe os6b, ktére zostang niestusznie oskarzone w wy-
niku przypadkowego dopasowania, poniewaz zwieksza ona ilo$¢

4 R, Willing, Suspects get snared by a relative’s DNA, USA Today, June 8, 2005
at 1A.

71



Violetta Demetraki-Paleolog

jednostek, ktore beda poddane ,genetycznemu monitoringowi”4>.
Polska baza danych jest jeszcze zbyt szczupta, aby byto mozna
dokonywa¢ ,rodzinnych” poszukiwan jednak pierwsze polskie
,quasi-tratowanie” w sprawie zaboéjcy i gwatciciela ze Swinoujscia,
ktérym w 2001 roku objeto 423 mezczyzn zakonczyto sie sukce-
sem dzieki swoistemu familial searching (wymaz z jamy ustnej
pobrano od brata przestepcy)4®.

Sady juz od dawna uznajg wyniki analizy DNA za bardzo moc-
ny dowdd. Polscy sedziowie karni pytani w 1999 roku na podsta-
wie, ktdérej metody jako ,jedynego dowodu” byliby sktonni skazac
oskarzonego, jednomys$lnie wskazali analize DNA (96,4%). Prawie
identyczny wynik przyniosta ankieta przeprowadzona ws$réd se-
dziéw dziesie¢ lat pdZniej. Jednak sedziowie ekspertyze genetycz-
ng uznaja za jedng z najtrudniejszych do oceny, zaraz po eksper-
tyzie wariograficznej i osmologicznej*’. Pierwsza ekspertyza gene-
tyczna w Polsce zostata wydana w 1989 roku, w sprawie 2Ds
819/88 (zgodnie z postanowieniem Prokuratury Rejonowej w El-
blagu). Zadaniem biegtego byto przeprowadzenie badan $ladow
krwi zabezpieczonych na torbie podejrzanego Mariana B., metoda
analizy restrykcyjnej DNA, celem ustalenia czy $lady pochodza od
pokrzywdzonej Heleny P. czy tez od podejrzanego*8. Gtowna regu-
lacja prawng dotyczacg badan DNA w Polsce byto uchwalenie
w 2004 roku przez Sejm RP zmian dotyczacych prowadzenia baz
danych kwasu deoksyrybonukleinowego (ustawa z 17.12.2004 r.
o zmianie ustawy o Policji oraz ustawy Kodeks postepowania kar-
nego (Dz. U. z 2005 r., nr 10, poz. 70)). Dokonuje ona wdrozenia
miedzynarodowej Dyrektywy nr 5/46/WE Parlamentu Europej-
skiego i Rady z 24 paZdziernika 1995 roku w sprawie ochrony

45 D. R. Paoletti, Travis E. Doom, Michael L. Raymer & Dan Krane, Assessing
the implications for close relatives in the event of similar but nonmatching DNA
profiles, Jurimetrics Journal 46: 161-175 (2006).

46 ], Wéjcikiewicz, Ekspertyza genetyczna w Polsce-20 lat pézZniej [w:] Krymina-
listyka dla prawa - prawo dla kryminalistyki, red. V. Kwiatkowska-Wojcikiewicz,
Torun 2010, s. 100.

47 Ibidem, s. 95.

48 [bidem, s. 93.
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0oséb fizycznych w zakresie przetwarzania danych osobowych
i swobodnego przeptywu danych (Dz. Urz. WE L 281 z 3 listopada
1995, s. 31 z p6zn. zm.; Dz. Urz. UE Polskie wydanie specjalne,
rozdz. 13, t. 15, s. 355, z pdZzn. zm.). Wskazana regulacja prawna
z 2004 roku okresla ogdlne zasady prowadzenia badan genetycz-
nych i pobierania w tym celu prébek oraz zasady tworzenia
i funkcjonowania bazy danych DNA, zawierajacej informacje
o wynikach analiz kwasu deoksyrybonukleinowego. W polskich
laboratoriach kryminalistycznych, zaktadach i katedrach medycy-
ny sgdowej uniwersytetéw medycznych oraz w Instytucie Eksper-
tyz Sadowych wykonuje sie badania technika multipleks STR
z uwzglednieniem markeréw oznaczonych w systemie CODIS
i ENFSI. W Polsce dziata réwniez Komisja ds. Badan Genetycznych
przy Polskim Towarzystwie Medycyny Sadowej i Kryminalistyki,
ktérej zadaniem jest standaryzacja wynikéw, ocena ich wartosci,
jak tez ocena ryzyka btedu, co bezposrednio wptywa na poziom
badan genetycznych DNA4%. W przypadku laboratoriéw wykonu-
jacych badania sagdowe system zapewnienia jakoSci powinien by¢
zgodny z norma ISO 17025 z 2000 roku. Komputerowy system
LIMS jest narzedziem coraz cze$ciej stosowanym w celu kontroli
probki na kazdym jej etapie, utatwia prace w sytuacji bardzo duze;j
liczby analizowanych prébek, umozliwiajac znaczg automatyzacje
catego procesu analizy prébki od momentu jej wptywu do labora-
torium, poprzez wszystkie etapy badawcze do momentu przygo-
towania opinii. LIMS minimalizuje role cztowieka oraz pozwala na
integracje wszystkich urzadzen i procedur badawczych stosowa-
nych w laboratorium>°.

W najblizszej przysztosci zapewne oczekiwa¢ mozna dalszego
postepu badan poliformicznych sekwencji DNA, wprowadzenia
nowosci takich jak ,Forensic Response Vehicle” (FRV) pojazd
stworzony przez brytyjska Forensic Sience Service, umozliwiajaca

49 R. Pawtowski, T. Kupiec, W. Branicki, Ekspertyza genetyczna, Krakow
2007, s.353-381.

50 W. Branicki, T. Kupiec, P. Wolanska-Nowak, Badania DNA dla celéw
sqdowych, Krakéw 2008, s. 115.
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przeprowadzenie badan na miejscu zdarzenia, dzieki czemu anali-
za DNA trwajaca dotychczas co najmniej dwa dni, zamyka sie
w okoto 8 godzinach>!, zwiekszenia czutos$ci metod, automatyza-
cje procedur analitycznych oraz dobér materiatu badawczego
a takze zmniejszajaca sie ilo$¢ btedéw popetianych w trakcie
analizy DNA.

ABSTRACT

Influence of factors and errors
on DNA analysis

The article undertakes an effort to present current problems, which
occur in the process of DNA analysis. The essence of the Author’s con-
sideration resolves itself into presentation what character of factors and
errors have influence on defective results of the analysis in this scope.

51 V. Kwiatkowska-Wojcikiewicz, Ogledziny miejsca. Teoria i praktyka, Torun
2011, s. 19.
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