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Badanie systemów STR: D13S317, D7S820 i D16S539 wykonano izolując DNA z 298 
próbek krwi. Amplifikację prowadzono przy zastosowaniu zestawu Silver STR™ Multiplex 
firmy Promega. W locus D13S317 wykazano w badanej populacji 8 alleli (najczęstszy 
11), w locus D7S820 - 9 alleli (najczęstszy 10) a w locus D16S539 - 6 alleli (najczęściej 
występujący allel 12). Obliczone parametry ME, DP, PE, PM, PIC i HE wskazują na dużą 
praktyczną przydatność 3 badanych systemów w medycynie sądowe 

DNA was isolated from 298 blood samples of unrelated individuals of the Southern Polish 
population. Using the commercialed Silver STR™ Multiplex - Promega kit the amplification 
was performed. The most frequent allele of the D13S317 was 11, of the D7S820 was 10 
and of the D16S539 locus - allele 12. Statistical parameters ME, DP, PE, PM, PIC and HE 
showed that the examined STR systems are useful in forensic medicine. 

Słowa kluczowe: PCR, STR: D13S317, D7S820, D16S539, 
częstość alleli. 
Key words: PCR, STR: D13S317, D7S820, D16S539, allele 
frequencies. 

Tru i zmem byłoby pisać, że warunk iem koniecznym przy wprowadzan iu do 
praktyki sądowo- lekarsk ie j nowych sys temów genetycznie uwarunkowanych jest 
nie tylko sprawdzenie s tosowanej metody lecz również opracowanie uzyskanych 
wyn ików badań w zakres ie częstości występowania poszczególnych alleli 
w danej populacj i . 

W ninie jszym donies ieniu przedk ładamy wyniki dotyczące 3 STR sys temów tj. 
D13S317 , D7S820 i D16S539 . 
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MATERIAŁ I METODYKA 

Badaniami objęto 298 próbek krwi, pochodzących od osób doros łych, zg ła­
szających się do Katedry Medycyny Sądowej w Krakowie z re jonu Polski 
Południowej , w sprawach o dochodzen ie spornego o jcostwa. Były to osoby nie 
spokrewn ione, obojga płci. 

Po wyizo lowaniu DNA m e t o d ą nie enzymatyczną (4) p rzeprowadzono dla 
badanych sys temów j ednoczesną ampl i f ikację używając zestawu Silver S T R ™ 
Mult iplex f i rmy Promega. Produkty ampli f ikacj i rozdzielano na 6% że lach 
pol iakry lamidowych stosując aparat S.A.32 f irmy BRL. Do detekcj i alleli 
s tosowano metodę srebrzenia. 

Uzyskane wyniki poddano analizie statystycznej ( 1 , 2 , 3 , 5 ) . 
Homogenność populacj i była tes towana przy użyciu kompu te rowego progra­

mu opracowanego przez G. Ca rmody (Car leton University, Ot tawa, Canada) . 

WYNIKI I OMÓWIENIE 

W tabe lach I—IV przedstawiono częstości wys tępowania alleli dla 3 badanych 
sys temów oraz fenotypy anal izowanych loci dla ludności zamieszku jące j region 
Polski Południowej . Odchylenia od prawa Hardy-Weinberga nie s twierdzono ani 
przy obl iczeniach pojedynczych loci ani też przy ich kombinacj i . 

Tabe la I. Częstość alleli w systemie : D13S317, D7S820 i D16S539 w populacj i 
Polski Południowej . 

Tab le I . Al lele f requency distr ibution for sys tems D13S317 , D7S820 and 
D16S539 in the Southern Polish populat ion. 

Allele D13S317 D7S820 D16S539 
N Częstość 

Frequency 
N Częstość 

Frequency 
N Częstość 

Frequency 
6 1 0,003 - -
7 — - 7 0,023 - — 

8 40 0,134 46 0,154 -9 2 8 0,094 40 0,134 30 0,101 
10 8 0,027 89 0299 28 0,094 
11 104 0,349 63 0,211 91 0,305 
12 74 0,248 36 0,121 92 0,309 
13 26 0,087 15 0,050 51 0,171 
14 17 0,057 1 0,003 6 0,020 
15 1 0,003 - -

W locus D13S317 najczęściej występu jącymi a l le lami są 11 (34,9%) i 12 
( (24,8%), w locus D7S820 najczęstszymi al le lami są 10 (29,9%) i 11 (21,1%) 
a w locus D16S539 allel 12 (30.9%) i 11 (30,5%). Obl iczone war tośc i heterozy-
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gotyczności (HE) w badanej populacj i w y n o s z ą dla uk ładu D13S317 - 0,7785, 
D7S820 - 0,8188 a dla D16S539 - 0,7785. Teoretyczne war tośc i oczek iwanych 
heterozygot dla badanych uk ładów są odpowiedn io 0,7628 - 0,8066 - 0,7628. 
Uzyskane wynik i obl iczeń statystycznych św iadczą w ięc o t ym, że badana 
populacja s tanowi próbę losową a metody są prawidłowo s tosowane. 

Tabe la V zawiera informacje dotyczące niektórych paramet rów statystycznych 
o przydatności badanych sys temów STR w medycynie sądowej a mianowic ie : 
szansę wyk luczen ia o jcostwa (ME), współczynnik dyskryminacj i (DP) , si łę 
wykluczenia o jcostwa (PE), p rawdopodob ieństwo przypadkowej zgodnośc i (PM) 
oraz zawar tość informacj i genetycznej (PIC). War tośc i tych obl iczeń w s k a z u j ą na 
d u ż ą przydatność 3 badanych wysoce pol imorf icznych sys temów w badaniach 
genetycznych przy rozwiązywaniu różnych prob lemów w medycyn ie sądowej . 

Tabela II. Częstośc i fenotypowe w systemie D13S317. 
Table I I . Phenotype f reguency distr ibution for system D13S317. 

Fenotyp 
Phenotype 

N Częstość 
Frequency 

8/8 4 0,027 
8/9 3 0,020 

8/10 2 0,013 
8/11 14 0,094 
8/12 8 0,054 
8/13 3 0,020 
8/14 2 0,013 
9/9 1 0,007 

9/10 1 0,007 
9/11 10 0,067 
9/12 8 0,054 
9/13 2 0,013 
9/14 2 0.013 

10/11 2 0,013 
10/12 2 0,013 
10/14 1 0,007 
11/11 18 0,121 
11/12 26 0,175 
11/13 9 0,060 
11/14 7 0,047 
12/12 9 0,060 
12/13 9 0.060 
12/14 3 0,020 
13/13 1 0,007 
13/14 1 0.007 
14/15 1 0,007 
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Tabe la III. Częstośc i fenotypowe w systemie D7S820. 
Tab le III. Fhenotype f requency distr ibution for system D7S820 . 

Fenotyp 
Phenotype 

N Częstość 
Frequency 

6/7 1 0,007 
7/8 1 0,007 

7/10 4 0,027 
7/11 1 0,007 
8/9 3 0,020 

8/10 18 0,121 
8/11 12 0,081 
8/12 8 0,054 
8/13 4 0,027 
9/9 7 0,047 

9/10 12 0,081 
9/11 7 0,047 
9/12 4 0,027 

10/10 11 0,074 
10/11 16 0,107 
10/12 12 0,081 
10/13 5 0,034 
11/11 8 0,054 
11/12 7 0,047 
11/13 3 0,020 
11/14 1 0,007 
12/12 1 0,007 
12/13 3 0,020 

Tabe la IV. Częstośc i fenotypowe w systemie D16S539. 
Table IV. Phenotype f requency distr ibution for system D16S539. 

Fenotyp N Częstość 
Phenotype Frequency 

9/9 3 0,020 
9/10 4 0,027 
9/11 4 0,027 
9/12 12 0,081 
9/13 3 0,020 
9/14 1 0,007 

10/10 1 0,007 
10/11 12 0,081 
10/12 4 0,027 
10/13 4 0,027 
10/14 2 0,013 

11/11 11 0,074 
11/12 33 0,221 
11/13 18 0,121 
11/14 2 0,013 
12/12 13 0,087 
12/13 16 0,107 
12/14 1 0,007 
13/13 5 0,034 

Tabela V. Parametry przydatności sys temów D16S539, D7S820 i D13S317 
w medycyn ie sądowe j . 

Table V. Statist ical parameters of the usefulness of D16S539, D7S820 and 
D13S317 in forensic medic ine. 

S Y S T E M ME DP PE PM PIC 
D16S539 0,5003 0,9063 0,5900 0,3466 0,7253 
D7S820 0,5663 0,9362 0,6572 0,3548 0,7802 

D13S317 0,5314 0,9206 0,6181 0,3521 0,7480 
Ł Ą C Z N I E 

T O T A L 
0,898445 0,999525 0,946325 0,726862 
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Ciąg dalszy tabel i IV. 
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Fenotypy i allele trzech wysoce polimorficznych systemów STR D13S317, D7S820 
i D16S539 oznaczono w DNA wyizolowanym z krwi płynnej, plam krwi i mięśni. 
Amplifikację prowadzono przy użyciu komercyjnego zestawu Silver STR™ Multiplex 
(Promega). W analizowanych systemach wykazano 24 różne allele. Nie stwierdzono 
odchyleń od prawa Hardy-Weinberg. Obliczone parametry statystyczne PD, PIC, MEC, 
MEP, PE, PI oraz HE wskazują na wysoką przydatność trzech analizowanych systemów 
w medycynie sądowej. 

Phenotypes and alleles of three high polymorphic systems STR: D13S317, D7S820 and 
D16S539 were determined in DNA isolated from blood samples (194-220 unrelated 
individuals of both sexes), blood stains and muscles. Amplification was performed using 
the commercially available Gene Print Silver STR™ III Multiplex System (Promega) kit. 
Atotal of 24 alleles for all systems could be observed. Distribution of alleles frequencies 
indicated no deviation from the Hardy-Weinberg equilibrium. Statistical parameters: PD, 
PIC, MEC, MEP, PE, PI and heterozygosity has shown the usefulness of the D13S317, 
D7S820 and D16S539 in forensic practice. 

Słowa kluczowe: PCR, STR, analiza populacyjna, multiplex. 
Key words: PCR, STR, multipiex analysis, population study. 

Okreś lan ie profili genetycznych pol imorf icznych sekwencj i DNA stanowi 
ru tynową metodę badawczą w wielu dyscypl inach medycznych. Badania te ma ją 
szczególne znaczenie w praktyce sądowo- lekarsk ie j zarówno w identyf ikacj i 
ś ladów biologicznych jak i w dochodzeniu ojcostwa. Powszechnie s tosowane 
analizy do tyczą krótkich mikrosatel i tarnych sekwencj i DNA - STR. Me todą PCR 
można określ ić allele pojedynczych loci genowych, a stosując zestawy typu 
mult ip lex PCR w czasie jednej reakcji możl iwe jest równoczesne zampl i f ikowanie 
alleli w iększe j i lości pol imorf icznych sys temów. W a r u n k i e m powodzenia tego 


