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przypadków, połączonych z równoległym toksycznym, zacierającym objawy 
urazu, działaniem alkoholu. 

4. Opiniowanie błędu lekarskiego powinno pozostać w obszarze medycyny 
sądowej w oparciu o kolegialne, komisyjne, wielospecjalistyczne rozstrzygnięcia 
samodzielnych pracowników nauki. Jak wskazuje przedstawiona analiza, nadal 
dla oceny błędów lekarskich przydatne są klasyczne kryteria błędu uwzględniają
ce zwłaszcza zakres ujemnych skutków na zdrowiu pacjenta. 
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Badan ia popu lacy jne lokus D 1 S 8 0 o b e j m u j ą 2 6 0 osób do ros ł ych n i e s p o k r e w n i o n y c h 
z reg ionu G ó r n e g o Ś ląska . O b s e r w o w a n o 20 al le l i , 57 f e n o t y p ó w s p o ś r ó d 2 1 0 
moż l iwych ; na jczęśc ie j w y s t ę p u j ą c e al le le to :24 ( 35 .19%) , 18 (23 .65%) i 31 ( 7 . 6 9 % ) , zaś 
feno typy - 1 8 - 2 4 ( 1 5 . 7 7 % ) , 2 4 - 2 4 (12 .69%) i 1 8 - 1 8 ( 5 . 77%) . W popu lac j i jes t 
z a c h o w a n a r ó w n o w a g a H a r d y - W e i n b e r g ' a . W nin ie jszej pracy p o r ó w n a n o wyn ik i b a d a ń 
po l imor f i zmu lokus D 1 S 8 0 w populac j i gó rnoś ląsk ie j z 6 innymi popu lac jam i po lsk im i 
p r zep rowadza jąc ana l i zę h o m o g e n n o ś c i w b a d a n y m uk ładz ie (test C a r m o d y ' e g o ) . 
W popu lac j i gó rnoś ląsk ie j w ie lkośc i is to tne dla pot rzeb sądowo- l eka rsk i ch z a s t o s o w a n i a 
uk ładu p rzy jmu ją nas tępu jące war tośc i : Ht obs . = 7 8 . 8 5 % , Ht ocz . = 8 0 . 2 9 % , PD = 
9 4 . 1 4 % , PM = 5 . 8 6 % , PE = 6 0 . 3 0 % i PIC = 7 8 . 3 6 % . 

A popu la t ion s tudy o f t he D 1 S 8 0 locus w a s car r ied out in 2 6 0 un re la ted adu l ts f r o m the 
Uppe r S i les ia reg ion . Ou t o f t he 2 1 0 poss ib le pheno types , 57 we re o b s e r v e d ; a l le les 18, 
24 and 31 we re de tec ted wi th a f requency o f 0 .3519 , 0 .2365 a n d 0 .0769 respect ive ly . 
T h e Upper S i les ia popu la t i on s h o w s H W E ; the homogene i t y o f the Pol ish popu la t i on w a s 
ana l ysed by the C a r m o d y test . The o b s e r v e d he te rozygos i ty w a s 7 8 . 8 5 % , the e x p e c t e d 
he te rozygos i t y (unb iased) = 8 0 . 2 9 % ± 2 .47 , PD = 9 4 . 1 4 % , PM = 5 . 8 6 % , PE = 6 0 . 3 0 % 
a n d PIC = 7 8 . 3 6 % . 
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WPROWADZENIE 

Polimorficzny układ D1S80 (pMCT118) zlokalizowany w dystalnej części 
krótkiego ramienia chromosomu pierwszego należy do Ampli-FLP o 16 pz 
sekwencji kanonicznej, powtarzanej od 13 do ponad 47 razy (11,22,24,25). 
W układzie spotkano interallele (7,19,23,24), zaś ostatnie doniesienia (2) opisują 
11 podtypów alleli D1S80 oznaczonych metodą PCR-RFLP jako E1 - E11 (allel 
24 u około 60% badanych osobników to podtyp E4 zaś u 40% - E8). 

Badania populacyjne układu prowadzono we wszystkich rasach: białej 
(1,8,11,17,22,23,24,25, 28), czarnej (4) i żółtej (3,6,9,12,19,20,26). 

W Polsce oznaczono polimorfizm D1S80 w 6 regionach (10,13,15,18,21,27). 
Szerokie zastosowanie układu w praktyce sądowej podkreślają Arakura i wsp. 

(2), Sajantila i wsp. (22) czy Thymann i wsp. (25). 
Dlatego celowym wydało się przedstawienie częstości występowania alleli 

D1S80 w populacji Górnego Śląska, w szczególności zaś pokazanie homogen-
ności regionu górnośląskiego z pozostałymi już zbadanymi regionami Polski. 
Podjęto też próbę wykazania homogenności populacji polskiej w ogóle. 

MATERIAŁ I METODY 

Badaniami objęto 260 próbek krwi osób dorosłych, niespokrewnionych, 
uczestniczących w procesach spornego ojcostwa. DNA izolowano zmodyfikowa
ną metodą Kunkel'a i wsp. (14). 

Polimorficzny układ D1S80 oznaczano - korzystając z zestawu odczynników 
firmy Perkin Elmer - zgodnie z zaleceniami producenta, stosując amplifikator tej 
firmy (typ 480), elektroforezę wertykalną (aparat do elektroforezy SA-32 firmy 
Life Technologies) na żelu poliakrylamidowym GDG (produkcji Perkin Elmer) 
i barwienie srebrem. 

Obliczenia statystyczne prowadzono wykorzystując program komputerowy 
TFPGA, umożliwiający sprawdzenie równowagi HW w oparciu o test chi-kwadrat 
oraz exact metodą Monte Oario. 

Charakterystyka statystyczna lokus D1S80 w populacji górnośląskiej obej
muje również: heterozygotyczność obserwowaną (Ht obs.), heterozygotyczność 
oczekiwaną (Ht ocz.), siłę dyskryminacji (PD), prawdopodobieństwo zgodności 
(PM), siłę wykluczeniową układu (PE) i współczynnik informacji polimorficznej 
(PlC)(cyt. za 5 i 16). 

W ceiu wykazania homogenności polskich populacji w badanym układzie 
zastosowano test Oarmody'ego. 
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WYNIKI I ICH OMÓWIENIE 

Tabela I obrazuje liczbę obserwowanych i oczekiwanych fenotypów, liczbę 
alleli znalezionych w lokus D1S80 w górnośląskiej populacji i ich częstości 
występowania. Znaleziono 20 alleli i tylko 57 fenotypów spośród 210 możliwych. 
Nie znaleziono żadnego interallelu. Podobnie jak w populacjach europejskich 
(11,24,25) i polskich (10,13,15,18,21,27) najczęstszymi allelami są 24 i 18 
(występujące odpowiednio z częstością 0.3519 i 0.2365) oraz fenotypy 18-24 
(15.77%), 24-24 (12.69%) i 18-18 (5.77%). 

Tabela l. Liczba obserwowanych i oczekiwanych fenotypów w układzie DIS80 
oraz alleli i ich częstość wśród 260 osób dorosłych z populacji górno
śląskiej. 

Table I. Number of observed and expected phenotypes and allele frequency in 
DIS80 locus in 260 adults from the Upper Silesia population. 
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Zastosowane testy statystyczne wykazują równowagę Hardy-Weinberg'a 
w populacji Górnego Śląska (tabela I). 

Wielkości charakteryzujące lokus D1S80 w aspekcie sądowo-lekarskim 
przedstawiają się w regionie Górnego Śląska następująco: Ht obs. = 78.85%, Ht 
ocz. = 80.29± 2.47%, PD = 94.14%, PM = 5.86%, PE = 60.30% i PIC = 78.36%. 
Wartości tych wielkości nie odbiegają od podobnych wielkości obliczonych dla 
populacji belgijskiej (23), niemieckiej (24) czy polskich (18,21,27). 

Wśród 130 zbadanych tercetów w sprawach spornego ojcostwa wykluczono 
30 niesłusznie pozwanych mężczyzn, w tym 19 w układzie D1S80 (63.3%). Nie 
obserwowano interalleli ani odchyleń od praw Mendla w parze: matka-dziecko. 
W jednej z trójek wykazano przeciwstawne homozygoty w parze: pozwany-
dziecko. Po zbadaniu w tym tercecie następujących markerów genetycznych: 
ABO, MN, Rh, Kell, P, Ss, Jk, Fy, Hp, ACP, ESD, PGM1 podgrupy, GLO, PGP, 
MLP:33.15/Hinfl, SLP: MS8, MS31, MS43a i MS205 wcięciu Hinfl, DQA1, LDLR, 
GYPA, HBGG, D7S8, Gc i TH01, dziedziczonych zgodnie z prawami Mendla 
i obliczeniu prawdopodobieństwa ojcostwa (bez uwzględnienia MLP i 4 SLP 
wynosiło 99.99%), przyjęto w tym przypadku mutację. 

Tabeia II obrazuje analizę homogenności polskich populacji w systemie 
każda z każdą i łącznie w oparciu o test Carmody'ego. Wynika z niej, że 
większość populacji polskich z 7 zbadanych nie jest ze sobą jednorodnych, a co 
za tym idzie brak jest jednorodności populacji polskiej jako całości . Najbardziej 
istotne statystycznie różnice wykazują populacje Polski płd.-zach. i Pomorza-
Kujaw w porównaniu z pozostałymi, natomiast największą zgodność częstości 
występowania alleli w układzie D1S80 wykazano dla populacji Górnego Śląska 
i Polski płd. Nie różni się też populacja górnośląska od Polski płn., Polski płd -
wsch. czy Wielkopolski (przyjmując 0.01 poziom ufności). Największą zgodność 
z pozostałymi populacjami wykazuje Polska płn. Homogenność polskich 
populacji w systemie każda z każdą można uszeregować następująco: Polska 
płn. > Górny Śląsk = Polska płd. = Polska płd.-wsch. > Pomorze-Kujawy = 
Wielkopolska > Polski płd.-zach.. Oznacza to , iż nie można stosować danych 
z niejednorodnych względem siebie populacji do jakichkolwiek obliczeń 
statystycznych (prawdopodobieństwo ojcostwa). Nie należy pisać o polskiej 
populacji gdy występują tak istotne różnice regionalne (tabeia II). Przyczyn tych 
odmienności można szukać w jeszcze zbyt małej liczbie badanych, nieprawidło
wym (złym) rozdziale elektroforetycznym czy fenotypowaniu. Nie można 
natomiast tłumaczyć zjawiska istotnych różnic subpopulacjami, gdyż Górny Śląsk 
wykazuje dużą zgodność z populacją europejską (24) - chi-kwadrat - 20.57, p = 
0.317; G = 21.14, p = 0.381. Natomiast populacja górnośląska w sposób istotny 
różni się od azjatyckiej (chi-kwadrat = 213.85, p = 0.000; G = 244.85, p = 0.000, 
liczone z danych Nagai i wsp. - 19), czy Hasydów nowojorskich (chi-kwadrat = 
38.93, p = 0.000; G = 45.87, p = 0.000), którzy mimo przynależności do Żydów 
aszkenazyjskich wykazują istotną odmienność od Kaukazoidów (17). 
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Tabela II. Homogenność polskich populacji (test Carmody'ego). 
Table II. Homogeneity of Polish populations (Carmody test). 

Porównywane 
populacje (piśmien

nictwo) 
Compared 
populations 
(references) 

X 2 - t e s t G - test 
Homogenne ? 
Homogenous? 

p>0.05 - tak yes; 
0.05>p>0.01 -? 
p<0.01 - nie no 

Porównywane 
populacje (piśmien

nictwo) 
Compared 
populations 
(references) X' P SE G P SE 

Homogenne ? 
Homogenous? 

p>0.05 - tak yes; 
0.05>p>0.01 -? 
p<0.01 - nie no 

Polska Płn. (21) 
Pomorze -Kujawy (18) 

Wielkopolska (15) 
Polska płd.-zach. (10) 

Górny Śląsk 
Polska płd. (27) 

Polska płd.-wsch. (13) 

27.20 
24.28 
57.37 
24.95 
26.50 
25.88 

0.058 
0.092 
0.000 
0.105 
0.073 
0.068 

0.007 
0.009 
0.000 
0.009 
0.008 
0.008 

27.07 
24.16 
52.22 
25.89 
27.75 
23.35 

0.111 
0.140 
0.000 
0.149 
0.107 
0.176 

0.009 
0.011 
0.000 
0.011 
0.009 
0.012 

tak yes 
tak yes 
nie no 

tak yes 
tak yes 
tak yes 

Pomorze -Kujawy (18) 
Wielkopolska (15) 

Polska płd.-zach. (10) 
Górny Śląsk 

Polska płd. (27) 
Polska płd.-wsch. (13) 

43.61 
54.48 
51.33 
49.47 
21.48 

0.001 
0.000 
0.000 
0.000 
0.207 

0.001 
0.000 
0.000 
0.000 
0.012 

39.60 
42.03 
48.09 
53.00 
22.39 

0.004 
0.000 
0.000 
0.000 
0.274 

0.002 
0.000 
0.000 
0.000 
0.014 

nie no 
nie no 
nie no 
nie no 

tak yes 
Wielkopolska (15) 

Polska płd.-zach. (10) 
Górny Śląsk 

Polska płd. (27) 
Polska płd.-wsch. (13) 

47.27 
30.18 
38.60 
38.58 

0.000 
0.043 
0.002 
0.005 

0.000 
0.006 
0.001 
0.002 

46.97 
31.49 
38.28 
33.25 

0.000 
0.053 
0.010 
0.015 

0.000 
0.007 
0.003 
0.003 

nie no 
tak yes 

? 

Polska płd.-zach. (10) 
Górny Śląsk 

Polska płd. (27) 
Polska płd.-wsch. (13) 

56.00 
71.61 
62.29 

0.000 
0.000 
0.000 

0.000 
0.000 
0.000 

56.34 
59.83 
44.26 

0.000 
0.000 
0.000 

0.000 
0.000 
0.000 

nie no 
nie no 
nie no 

Górny Śląsk 
Polska płd. (27) 

Polska płd.-wsch. (13) 
15.97 
27.42 

0.521 
0.054 

0.015 
0.007 

15.82 
25.93 

0.636 
0.082 

0.015 
0.008 

tak yes 
tak yes 

Polska płd. (27) 
Polska płd.-wsch. (13) 26.15 0.065 0.007 24.78 0.174 0.012 tak yes 

Polska populacja 252.86 0.000 0.000 233.29 0.000 0.000 nie no 

Uzyskane wyniki testu homogenności nakazują więc znaleźć przyczynę 
rozbieżności. Okazuje się, że liczenie homogenności prowadzone w oparciu tylko 
o 3 najczęściej występujące allele (24,18, 31) daje pozytywny wynik (chi-kwadrat 
= 12.31, p = 0.387; G = 13.97, p = 0.286). Dopiero włączenie allelu 25 do 
obliczeń znacznie zmienia stosunki homogenności w polskiej populacji i daje 
różnice mało istotne statystycznie (chi-kwadrat = 28.15, p = 0.06; G = 30.39, p -
0.037). Kolejny alfę! (28) powoduje, że 7 polskich populacji bardzo różni się 
między sobą (chi-kwadrat = 70.27, p = 0.000; G = 69.79, p = 0.000). 
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Ryc. 1. Częstości alleli lokus D1S80 w 7 polskich populacjach. 
Fig. 1. Allele freguencies of the locus D1S80 in 7 Polish populations. 

Dla zobrazowania różnic w częstości występowania poszczególnych alleli lokus 
D1S80 w regionach Polski sporządzono graficzny ich wykres (ryc. 1). Wyraźnie 
można wskazać proporcjonalnie zgodnie często występujące allele w 7 
zbadanych populacjach, jak również te allele, które powodują rozbieżności. 
Badania prowadzone w różnych ośrodkach europejskich (1,23,24) dają większą 
zgodność rozkładu częstości alleli lokus D1S80. 

Przeprowadzona analiza zgodności wyników badań w lokus D1S80 dla 
różnych regionów Polski jest pewnego rodzaju atestacją polskich laboratoriów, 
tym istotniejszą, że układ ten jest obligatoryjnie wymagany przez Komisję 
Hemogenetyczną przy PTMSiK w ekspertyzie spornego ojcostwa. 
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