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Celem pracy byfto okreslenie czestosci alleli 11
autosomalnych loci STR zawartych w zestawie Hu-
mantype Chimera oraz obliczenie parametrow ich
przydatnosci w identyfikacji osobniczej. Badania
populacyjne przeprowadzono na 125 probkach
pobranych od niespokrewnionych oséb nalezgcych
do mniejszosci etnicznej Tataréw Polskich zamiesz-
kujacej region Podlasia. Obserwowane rozktady
czestosci genotypdw badanych loci, z wyjgtkiem
D2S1360 i D21S2055, znajdujg sie w rownowadze
Hardy-Weinberga. Analizowane systemy wykazu-
ja wysokg informatywno$¢ i moga by¢ przydatne
w przypadkach wymagajgcych rozszerzenia panelu
badawczego obejmujgcego system CODIS.

Population genetic data for 11 STRs included in the
Humantype Chimera kit were obtained by multiplex
PCR and subsequent automated fluorescent
detection (ABI 310) from a sample of 125 unrelated
individuals of ethnic minority of Polish Tatars residing
in Podlasie Region (NE Poland). The genotype
distributions conformed to HWE for all the analyzed
loci except D2S1360 and D21S2055. The highly
polymorphic systems exhibit high informativeness
and are a potential extension to CODIS loci.

Stowa kluczowe: loci STR, genetyka popula-
cyjna, Tatarzy Polscy
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WSTEP

Z uwagi na wystepowanie réznych rozktadow
czestosci cech loci STR w populacjach, w celu
okreslenia wartosci prawdopodobienstwa opi-
sujgcych losowg szanse wystgpienia profilu
DNA, prowadzone sg badania majgce na celu
okreslenie tta populacyjnego. Podlasie rozni sie
od innych regionow Polski skalg zaludnienia
(1,2 miliona) oraz zr6znicowaniem etnicznym
i kulturowym. Region byt terenem intensywnej
kolonizacji Tatarow w drugiej potowie XVII i na
poczatku XVIII wieku. Tatarzy Polscy stanowig
okoto 30% ludnosci wyznajgcej religie islamska
w Polsce. Sg oni potomkami mieszkancéw Ztote;
Ordy powstatej w XllI wieku po rozpadzie impe-
rium mongolskiego i istniejgcej do poczatku XVI
wieku. Obecnie zbiorowos¢ ta stanowi grupe
etniczng o zachowanych roznicach kulturowych,
wierng tradycjom religii islamskiej, pozbawiong
cech mniejszosci narodowej [1].
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Tabela I. Czestosci alleli i parametry biostatystyczne 11 loci STR nie objetych systemem CODIS w prébce
populacyjnej mniejszosci etnicznej Tatarow Polskich (n=125).

Table I. Allele distribution and biostatistical parameters for 11 non-CODIS STRs in a population sample of
ethnic minority of Polish Tatars (n=125).

D12S391 D7S1517 D8S1132 D2S1360 D2152055 SES33
15 0,012 - 0,004 - 16,1 0,028 11 0,004
16 0,024 - 0,040 - 17,1 0,032 12 0,008
17 0,140 0,004 0,104 - 18,1 0,024 13 0,004
17.3 0,024 - - - 19,1 0,284 13,2 0,004
18 0,208 0,080 0,152 - 20,1 0,072 14 0,012
18.3 0,004 - - - 21,1 0,020 15 0,024
19 0,152 0,112 0,184 - 22,1 - 16 0,028
19.3 0,016 - - - 23 0,008 17 0,080
20 0,120 0,124 0,132 0,176 25 0,124 17,3 0,004
21 0,088 0,088 0,144 0,012 26 0,112 18 0,084
22 0,088 0,104 0,088 0,272 27 0,016 18,3 0,004
23 0,044 0,052 0,132 0,152 28 0,008 19 0,032
24 0,056 0,148 0,012 0,086 29 0,044 19,2 0,016
25 0,020 0,228 0,008 0,126 30 0,032 20 0,044
26 0,004 0,024 - 0,072 31 0,020 20,2 0,028
27 - 0,028 - 0,052 32 0,028 21 0,036
28 - 0,008 - 0,016 33 0,064 21,2 0,044
29 - - - 0,008 34 0,048 22 0,016
30 - - - 0,008 35 0,028 22,2 0,020
31 - - - 0,020 36 0,008 23,2 0,036
24 0,016
P 0,0874 0,2369 0,0566 0,0456 0,0362 24,2 0,028
Het 0,857 0,814 0,822 0,821 0,812 25,2 0,024
PIC 0,86 0,84 0,85 0,78 0,80 26,2 0,016
PD 0,963 0,928 0,980 0,944 0,836 28 0,068
MEC 0,686 0,712 0,734 0,676 0,723 28,2 0,084
29,2 0,048
D5S2500 D6S474 D4S2366 D3S1744 D10S2325 30 0,008
7 - - - - 0,064 30,2 0,092
8 - - - - 0,052 31,2 0,016
9 0,004 - 0,348 - 0,144 32,2 0,024
10 0,060 - 0,176 - 0,132 33 0,008
11 0,268 - 0,096 - 0,136 33,2 0,040
12 0,180 - 0,144 - 0,212
13 0,052 0,232 0,140 0,012 0,128
14 0,052 0,196 0,096 0,060 0,088
15 0,256 0,180 - 0,124 0,044
16 0,116 0,268 - 0,128 0,064
17 0,004 0,116 - 0,292 -
18 0,008 0,008 - 0,172 -
19 - - - 0,144 -
20 - - - 0,048 -
21 - - - 0,020 -
P 0,2646 0,8864 0,9998 0,0988 0,0960 0,1286
Het 0,802 0,726 0,766 0,784 0,814 0,954
PIC 0,74 0,74 0,72 0,82 0,78 0,96
PD 0,926 0,902 0,902 0,948 0,926 0,990
MEC 0,616 0,598 0,602 0,644 0,696 0,866

P — prawdopodobienstwo testu doktadnego (HWE), Het: obserwowana heterozygotycznos¢, PIC: wskaznik
informacji o polimorfizmie, PD: sita dyskryminacji, MEC: $rednia szansa wykluczania

P — exact test probability (HWE), Het: observed heterozygosity, PIC: Polymorphism Information Content, PD:
Power of Discrimination, MEC: Mean Exclusion Chance
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Celem badania probki populacyjnej mniej-
szosci etnicznej Tatarow Polskich w zakresie
11 loci wchodzacych w sktad multipleksu Hu-
mantype Chimera (z pominigciem locus D18S51
wchodzgcego w skfad systemu CODIS) byto
uzyskanie danych biostatystycznych i oblicze-
nie wskaznikdw przydatnosci w identyfikacji
genetycznej. Markery zestawu Humantype
Chimera zostaty uwzglednione w doniesieniach
naukowych [2, 3, 4], lecz nie sg powszechnie
stosowane w identyfikacji oséb.

MATERIAL | METODY

Wymazy nabtonka jamy ustnej pobrano od
125 0s0b obojga ptci nalezgcych do mniejszosci
etnicznej Tataréw Polskich zamieszkujgcej ob-
szar Podlasia. Profile DNA oznaczano w zakresie
zestawu Humantype Chimera obejmujgcego 12
loci: D2S1360, D3S1744, D4S2366, D5S2500,
D6S474, D7S1517, D8S1132, D10S2325,
D12S391, D18S51, D21S2055, SE33 (ACTBPS),
AMG. Genotypowanie przy uzyciu analizatora
ABI 310 (Applied Biosystems). Program Ge-
notyper v2.5 uzyto z makrem zawartym w pli-
ku Humantype Chimera Template File. Jako
standard wewnetrzny wykorzystano DNA Size
Standard 550 znakowany fluorochromem ROX.
Zgodno$c¢ z rozktadem Hardy-Weinberga (HWE)
oraz analize sprzezen w parach loci sprawdzo-
no stosujgc test doktadny Fishera [5] zawarty
w oprogramowaniu GDA v1.2 [6]. Obliczono
wartosci obserwowanej heterozygotycznosci,
wskaznika informaciji o polimorfizmie (PIC) [7],
teoretycznej szansy wykluczania (MEC) [8] oraz
sity dyskryminacji (PD) i prawdopodobienstwa
przypadkowej zgodnosci (MP) [9]. Porbwnania
rozktadow czestosci alleli miedzy parami popu-
lacji przeprowadzono stosujgc test kontyngenciji
RxC (G. Carmody, Ottawa, Kanada). Podstruk-
ture populacji oceniono na podstawie wartosci
wspotczynnika pochodzenia (Fg,) wg Wrighta
[10], stosujgc modyfikacje Weira | Cockerhama
[11].

WYNIKI

Czestosci alleli i parametry biostatystyczne
11 markerow mikrosatelitarnych, nie objetych
systemem CODIS w probce populacyjnej mniej-
szosci etnicznej Tatarow Polskich zamieszkuja-
cej region Podlasia, przedstawiono w tabeli I.
Obserwowane rozkfady czestosci genotypow
badanych loci znajdujg sie w rownowadze Har-
dy-Weinberga z wyjatkiem D2S1360 (P=0,0456)
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i D21S2055 (P=0,0362). Wyniki testu doktadne-
go uzytego w celu analizy naruszenia rownowagi
sprzezen nie wykazaty zaleznosci miedzy roz-
ktadami czegstosci genotypow poszczegolnych
par loci (0,0764 <P <0,9980). Oceniane markery
charakteryzuje sie tgczng wartoscig MP rowng
7,23 x 10'* i tgczng wartoscig MEC wynoszacy
0,999999. Stwierdzono statystycznie znamienne
roznice (P<0,05) w rozktadach czestosci alleli
loci D12S391, D8S1132, D2S1360, D21S2055,
D5S2500 i D10S2325 miedzy populacjg Tatarow
Polskich a populacjg Polakéw zamieszkujgcag
Podlasie [12]. Wartos¢ wspotczynnika pocho-
dzenia Fg; wynosi 0,016. Przedstawione wyniki
potwierdzajg poprzednie dane wskazujgce na
wystepowanie zroznicowania genetycznego
miedzy mniejszoscig etniczng Tatarow Polskich
i autochtoniczng populacjg polskg w regionie
Podlasia [13].

WNIOSKI

1. Analizowany zestaw markeréw genetycz-
nych wykazuje potencjalng przydatnosc
w przypadkach wymagajgcych rozsze-
rzenia panelu badawczego opartego na
systemie CODIS.

2. Uzyskane wyniki dowodzg, ze grupa et-
niczna Tatarow Polskich wykazuje odregb-
nosc genetyczng.
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