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Celem pracy byto obliczenie wskaznikéw biostatystycznych
i parametrow przydatnosci w ekspertyzie medyczno-sg-
dowej oraz wzbogacenie wiedzy o strukturze genetycznej
populacji w aspekcie tfa historycznego i sktadu etnicznego.
Polimorfizm loci Y-STR oznaczano w probkach populacyj-
nych obejmujgcych ogdtem 718 mezczyzn narodowosci
polskiej, mniejszosci narodowych biatoruskiej i litewskiej,
mniejszosci etnicznej Tatarow Polskich i mniejszosci reli-
gijnej Starowiercéw. Analiza loci Y-STR przy uzyciu metod
statystycznych wskazuje na ich przydatnosci w charaktery-
zowaniu spotecznosci i grup etnicznych w Polsce pdtnoc-
no-wschodniej. Réznice rozktadow czestosci haplotypow
w populacji Polski pdtnocno-wschodniej powinny by¢ bra-
ne pod uwage w ocenie prawdopodobienstwa zgodnosci
profili genetycznych na potrzeby ekspertyz medyczno-
sgdowych.

The objective of the investigation was the calculation
of biostatistical indices and parameters of medicolegal
usefulness and extension of the knowledge on the genetic
structure of the population in view of its historical background
and ethnic composition. Polymorphism of Y-STR loci was
determined in population samples including the total of 718
males of Polish nationality and belonging to the minorities of
Byelorussians, Lithuanians, Polish Tatars and the religious

minority of the Old Believers. Statistical analysis of genetic
polymorphisms indicated their usefulness in characterizing
populations and ethnic groups. The variations in haplotype
distribution in northeastern Polish populations should be
taken into consideration while evaluating probability of
genetic profile matching in medicolegal expert opinions.

Stowa kluczowe: loci Y-STR, medycyna sgdowa,
dane populacyjne, Polska potnocno-wschodnia
Key words: Y-STR loci, forensic medicine, popula-
tion data, northeastern Poland

WSTEP

Wschodnia czes$¢ obszaru wchodzgcego obecnie
w sktad wojewddztwa podlaskiego zostata wtgczona
do panstwa polskiego dopiero w XX wieku. Obecnie
region, w ktorym spotykajg sie trzy religie stanowigce
trzy kultury: katolicyzm, prawostawie i islam, charak-
teryzuje sie najwiekszym w kraju zroznicowaniem
struktury narodowosciowej i wysokim odsetkiem
mniejszosci narodowych i etnicznych kultywujgcych
swoje tradycje [1, 2]. Jak wynika z raportu Narodo-
wego Spisu Powszechnego Ludnosci i Mieszkan,
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przeprowadzonego w 2002 roku, wojewodztwo
podlaskie zamieszkiwato ponad 1,2 min ludnosci,
z ktorych 4,6% deklarowato pochodzenie inne niz
polskie. Liczne badania wykazaty, ze analizy marke-
row polimorficznych u 0osob nalezgcych do roznych
grup etnicznych majg istotne znaczenie w kontekscie
zroznicowania miedzypopulacyjnego. Dotychczaso-
we prace dotyczgce genetyki populacyjnej dotyczyty
zazwyczaj wybranych regiondw kraju lub traktowaty
populacije polskg jako integralng jednostke wskazujac
na znaczng homogennos¢ pod wzgledem rozktadu
czestosci cech i haplotypow.

Przydatnym narzedziem stosowanym od kilku lat
w genetyce sgdowej sg polimorficzne loci zlokalizo-
wane na chromosomie Y. Chromosom ten dziedziczy
sie wytgcznie w linii meskiej. Skutecznos¢ loci Y-STR
zostata wykazana dla specjalnych aplikaciji, takich
jak np. badanie spornego ojcostwa u potomstwa ptci
meskiej w przypadku zmartego ojca. Analiza uktadow
Y-STR ma duze znaczenie w przypadku sladow, ktore
zawierajg mieszaning DNA kilku osob. Loci Y-STR sg
stosowane do selektywnego identyfikowania DNA
mezczyzn, zwlaszcza w wymazach z drég rodnych
zawierajgcych mieszaniny DNA kobiety i mezczyzny,
a szczegolnie w przypadkach gwattow zbiorowych
(okreslenie liczby podejrzanych, ktorych DNA znajduje
sie w mieszaninie).

Celem pracy byto obliczenie dla badanych syste-
mow populacyjnych wskaznikéw biostatystycznych,
parametrow przydatnosci w ekspertyzie medyczno-
sgdowej oraz wzbogacenie wiedzy na temat struktury
genetycznej ludnosci, zamieszkujgcej obszar Polski
potnocno-wschodniej, w aspekcie tfa historycznego
i sktadu etnicznego.

MATERIAL | METODY

Polimorfizm loci STR autosomalnych i zlokalizo-
wanych na chromosomie Y oceniano w probkach
populacyjnych obejmujgcych ogoétem 718 mezczyzn,
w tym: narodowosci polskiej (n=186), mniejszosci
narodowych biatoruskiej (n=156) i litewskiej (n=124),
mniejszosci etnicznej Tatarow Polskich (n=125)
i mniejszosci religijnej Starowiercow (n=127). Kryteria
klasyfikacji osob do danej grupy etnicznej obejmowaty
pisownie nazwiska rodowego oraz wywiad indywidual-
ny zakonczony ustng deklaracjg przynaleznosci. DNA
izolowano metodg z cheleksem-100 i proteinazg K
Z probek krwi obwodowej lub wymazéw nabtonka
jamy ustnej. DNA amplifikowano przy uzyciu zesta-
wow badawczych Powerplex Y (Promega) oraz DYS-
Plex I, DysPlex Il (Biotype AG) zgodnie z instrukcjami
producentow. Oznaczany zakres loci Y-STR obejmuje
tzw. ,minimalny haplotyp” zalecany przez SWGDAM
oraz dodatkowo systemy DYS 437, DYS 438, DYS 439.
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Dla wszystkich loci stosowano nomenklature wedtug
Kaysera i wsp. oraz zalecen Komisji DNA przy ISFG
[3]. Wskazniki zréznicowania genowego/haplotypo-
wego, odpowiadajgce sile dyskryminacji, obliczano
ze wzoru GD=1-Zp?, gdzie p, odpowiada czgstosci
kolejnego haplotypu lub allela. Wskaznik dyskrymi-
nacji haplotypowej obliczano jako DC=H/N, gdzie
H jest sumag réznych haplotypow, zas N jest liczeb-
noscig probki populacyjnej. Analize wariancji mole-
kularnej (AMOVA) przeprowadzono wedtug Roewera
i wsp. [4] stosujac test Monte-Carlo zawarty w opro-
gramowaniu Arlequin v.2.000. Macierz standardowych
odlegtosci genetycznych [5] uzyskano przy pomocy
programu Neighbor z pakietu Phylip v.3.63 (http://
evolution.genetics.washington.edu/phylip.html). Fi-
logram zostat zrekonstruowany stosujgc algorytmy
UPGMA [6] oraz neighbor-joining [4] wykorzystujac
program Drawtree z pakietu Phylip v.3.63 oraz pro-
gram TreeView v.0.5.0 (http://taxonomy.zoology.gla.
ac.uk/rod/treeview.html).

WYNIKI | OMOWIENIE

W probce populacji polskiej liczgcej 186 nie-
spokrewnionych mezczyzn narodowosci polskiej,
obserwowano 168 roznych kombinacji w zakresie
minimalnego haplotypu. tgczna wartos¢ wskaznika
GD dla minimalnego haplotypu wyniosta 0,9836
przy DC=0,9032. Po uwzglednieniu rozszerzonego
haplotypu, obejmujgcego trzy dodatkowe loci, zaob-
serwowano wzrost wartosci GD o0 2,07% do 0,9973
w nastepujgcym porzadku: DYS437 (0,46%), DYS438
(0,70%) i DYS439 (0,90%), zas catkowita liczba roz-
nych haplotypéw wzrosta do 181. W probce popu-
lacyjnej biatoruskiej mniejszosci narodowej liczgcej
156 niespokrewnionych mezczyzn, obserwowano 134
rozne kombinacije w zakresie minimalnego haplotypu.
tgczna warto$¢ wskaznika GD wyniosta 0,9754 przy
DC=0,8590. W prdbce populacyjnej litewskiej mniej-
szosci narodowej liczgcej 124 niespokrewnionych
mezczyzn, obserwowano 110 roznych kombinacii
minimalnego haplotypu. tgczna wartos¢ wskaznika
GD wyniosta 0,9750 przy DC=0,8871. Po uwzgled-
nieniu haplotypu rozszerzonego, obejmujgcego trzy
dodatkowe loci, zaobserwowano wzrost wartosci
GD 0 2,07% (do 0,9952) w nastepujgcym porzgdku:
DYS439 (0,73%), DYS438 (1,07%) i DYS437 (1,38%),
za$ catkowita liczba réznych haplotypdw wzrosta do
121. W prébce populacyjnej mniejszosci etnicznej
Tatarow Polskich liczgcej 125 niespokrewnionych
mezczyzn, obserwowano 101 roznych kombinacii
minimalnego haplotypu. tgczna wartos¢ wskaznika
GD wyniosta 0,9638 przy DC=0,8080. W probce
populacyjnej mniejszosci religijnej Starowiercow
liczgcej 127 niespokrewnionych mezczyzn, obser-
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wowano 100 kombinacji minimalnego haplotypu.
tgczna warto$¢ wskaznika GD wyniosta 0,9638 przy
DC=0,7874. Na podstawie poréwnan rozktadéw cze-
stosci haplotypow Y-STR miedzy grupami etnicznymi
zamieszkujgcmi obszar Polski pétnocno-wschodniej
wykazano statystycznie istotne réznice w wartosciach
F<. co wskazuje na wystepowanie zroznicowania ge-
netycznego (tabela l). Szczegdinego znaczenia oma-
wianym wynikom dodaje fakt, ze istotna czesc¢ tego
zréznicowania (3,54%) jest skutkiem zréznicowania
miedzypopulacyjnego (tabela Il). W sumie oznaczono
613 roznych haplotypow. Wykazano znaczng liczbe
haplotypéw specyficznych przy niskim poziomie
czestosci haplotypéw wspolnych dla poszczegol-
nych populacji. Biorgc pod uwage 20 najczestszych
haplotypow w poszczegoélnych populacjach, liczba
wspolnych haplotypow dla par populacji wynosita
od 1 do 11 (rycina 1). Na podkreslenie zastuguje
fakt, ze minimalny haplotyp posiada znaczng site
dyskryminacji wsrod mezczyzn nalezacych do po-
pulacji polskiej, mniejszosci biaforuskiej i litewskiej,
jak réwniez odmiennych kulturowo Tataréw Polskich
i Starowiercow. Podczas analizy filogramu UPGMA
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(rycina 2) zwraca uwage niewielka odlegtos¢ miedzy
populacjg mniejszosci litewskiej i populacjg Tatarow
Polskich oraz znaczne oddalenie populacji Staro-
wiercow zajmujgcej miejsce na oddzielnej gatezi, co
prawdopodobnie jest konsekwencijg ich odmienne;
historii, przynaleznosci religijnej i zakorzenionych
norm spofecznych. Otrzymane dane sg zgodne z ideg
pokrewienstwa genetycznego miedzy Biatorusinami,
Litwinami i Polakami wskutek wspolnego pochodzenia
stowianskiego i kontaktow historyczno-politycznych.
Na podstawie wynikéw analizy AMOVA nie stwier-
dzono roznic w rozktadach czestosci haplotypow
Y-STR miedzy polska populacjg Podlasia a popula-
cjami narodowosci polskiej innych regionow kraju
(-0,0036<F<0,0018 przy 0,2816<p<0,8487) [7, 8,
9], natomiast istotne statystycznie réznice wykazano
miedzy badang populacjg a sgsiadujgcymi popula-
cjami Litwy, totwy i Estonii (odpowiednio, F,,=0,0384,
0,0422 10,0842 przy p=0,0004, 0,0000 i 0,0000) [10,
11]. Na podstawie analizy rozktadow czestosci haplo-
typu obejmujgcego 18 loci Y-STR Rebata i wsp. [12]
wykazali znaczne roznice miedzy populacjami Polski

i Biatorusi, a takze heterogennos¢ wewnatrz populacii

Tabela I. Macierz standardowych odlegtosci genetycznych pieciu populacji zamieszkujgcych region Polski potnocno-

wschodniej.
Table |. Matrix of standard genetic distances among five populations inhabiting northeastern Poland.
Polacy Starowiercy Biatorusini Tatarzy Litwini

Polacy

Poles - 0,0000 0,0000 0,0180 0,0180
Starowiercy

Old Believers 0,0698 - 0,0000 0,0000 0,0000
Biatorusini

Belorussians 0,0180 0,1150 - 0,0090 0,0000
Tatarzy

Polish Tatars 0.0127 0,0486 0,0207 - 08198
Litwini

Lithuanians 0,0162 0,0266 0,0276 0,0000 -

F4;— ponizej przekatnej, P testu zréznicowania — powyzej przekatnej

st below diagonal, P of variation test — above diagonal

Tabela IIl. Wyniki AMOVA dla pieciu populaciji zamieszkujgcych region Polski pétnocno-wschodnie;.
Table Il. AMOVA results for five populations inhabiting northeastern Poland.

zrodto zroznicowania st.sw. suma kwadratow sktadowe wariancji % zrdznicowania
source of variation d.f. sum of squares variance components % of variation
;”ri?:nzé’ gggﬁ:gﬁggi 4 114,642 0,18952 Va 3,54
xﬁmaggpﬂ?aﬁ%?g“ 718 3173,242 5,15974 Vb 96,46

calkowite 722 3287884 5,34927
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Ryc. 1. Pordwnanie wystepowania 20 najczestszych haplotypdw w parach populacii.
Fig. 1. Pairwise comparisons of the 20 most frequent haplotypes.

— Bialystol;, Poland [Byelorussians]
— Bialystols, Poland

1.52

1.01

0.50

0.0

Fraquency [percent]

11,14

14-11,13

-24-11-11-13-14,15

Haplotype

— Bialystok, Poland [Lithuanians]
— Bialystol, Poland

Fraquency [parcent]
o
b
3

Ryc. 2. Filogram UPGMA wykreslony na podstawie macierzy
odlegtosci F; pieciu populacjach zamieszkujgcych region
Polski potnocno-wschodnie;.

Fig. 2. The UPGMA tree based on F . matrix among five
populations inhabiting northeastern Poland.
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biatoruskiej spowodowang roznicami miedzy subpo-
pulacjami potnocy i centrum kraju. Autorzy ci zauwa-
zajg, ze pomimo zblizenia geograficznego populacja
Polski wykazuje roznice genetyczne z sgsiadujgcymi
populacjami pochodzenia stowianskiego. Uzyskane
wyniki dowodzg istnienia istotnych statystycznie réz-
nic w obrebie struktury genetycznej populacji Polski
potnocno-wschodniej i wnoszg element poznawczy
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mogacy stuzy¢ lepszemu wykorzystaniu baz danych
czestosci polimorficznych cech genetycznych w ba-
daniach medyczno-sgdowych i genetyce populacii.

WNIOSKI

1. Opracowano baze danych czestosci haplo-
typow Y-STR dla populacji Polski pétnocno-
-wschodniej.

2. Analiza poszczegolnych markeréw przy uzyciu
metod statystycznych wskazuje naich przydat-
nosci w charakteryzowaniu spotecznoscii grup
etnicznych w Polsce potnocno-wschodnie;.

3. Rodznice rozktaddw czestosci cech genetycz-
nych, stwierdzone w obrebie populacji Polski
potnocno-wschodniej, powinny by¢ brane pod
uwage w ocenie prawdopodobienstwa zgodno-
Sci profili genetycznych na potrzeby ekspertyz
medyczno-sgdowych
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