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W pracy analizowano loci STR D2S1338 i D19S433. Ba-
danie populacyjne przeprowadzono na grupie 1500 nie-
spokrewnionych oséb zamieszkatych na terenie wojewddz-
twa dolnoslaskiego. Rozktad czestosci alleli w obrebie ba-
danych loci byt zgodny z regutg Hardy’ego-Weinberga.

Over the past decade, the human identity testing community
has established a set of core short tandem repeat (STR)
loci that are widely used for DNA typing applications [1].
The present paper analyzed the usefulness of STR D251338
and D19S433 loci in paternity testing and human identity
establishment. The population study was performed on 1500
individuals, inhabitants of the Lower Silesia region. The DNA
samples were amplified simultaneously at 15 STR loci using
a multiplex kit AmpFISTR® Identifiler” PCR Amplification Kit.
The amplified products were separated by capillary
electrophoresis using an ABI Prism® 310 Genetic Analyzer
(Applied Biosystems) with the separation medium POP4™
according to the manufacturer’s recommended protocols.
Loci D2S1338 and D19S433 are highly polymorphic [2].
There were no detectable differences from Hardy-Weinberg
expectations (HWE) in both the tested loci. The distribution
of the observed allele is shown in Figures 1 and 2. The
observed and expected homozygotes, the exact test for
departures from HWE, probability of discrimination (PD),
power of exclusion (PE), matching probability (MP),
polymorphism information content (PIC), typical paternity
index (TPI) and probability of paternity (PP) were also
calculated and presented.

Stowa kluczowe: D251338, D19S433, Dolny Slask
Key words: D2S1338, D19S433, the Lower Silesia
region

WSTEP

Jednoczesna amplifikacja wielu loci STR z r6z-
nych miejsc ludzkiego genomu jest podstawowg
technikg identyfikacji $ladéw osobniczych, a takze
dochodzenia spornego ojcostwa. Sekwencje mikro-
satelitarne ztozone sg z jednego do szesciu nukle-
otydoéw powtarzajgcych sie w pojedynczym locus
od pieciu do stu razy. W badaniach do celéw sado-
wych znajduja zastosowanie sekwencje o powté-
rzeniach troj- cztero- i piecionukleotydowych. Roz-
mieszczone sg rownomiernie w catym genomie, co
300-500 kpz., charakteryzujg sie duzym zrdznico-
waniem i stosunkowo matg wielkoscia amplikonow
od 100 do 400 pz [2].

W celu szybkiej identyfikacji, weryfikaciji i poréw-
nywalnosci standardéw STR w 1997 roku laborato-
ria FBI wybraty 13 loci STR tworzac baze Combi-
ned DNA Index System (CODIS). Jeszcze wczesniej
w 1994 roku powstata National DNA Datebase
(NDNAD) utrzymana przez Forensic Science Servi-
ce (FSS) w Anglii, zawierajgca osiem loci zgodnych
z CODIS plus dwa dodane tetranuklotydowe mar-
kery D2S1338 i D19S433 [1, 3, 4]. Te dwa, stosun-
kowo mato znane uktady sg przedmiotem zaintere-
sowania tej pracy.

MATERIAL | METODY

Izolacje DNA wykonano stosujac metode che-
leksowa [5]. Préby DNA byly jednocze$nie ampilifi-
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kowane w 13 STR loci nalezacych do systemu CO-
DIS: CSF1PO, FGA, TPOX, THO1, VWA, D3S1358,
D5S818, D7S820, D8S1179, D16S539, D18S51,
D21S11 i locus amelogeniny oraz dodatkowych
2 loci STR: D2S1338 i D19S433 przy uzyciu Amp-
FISTR®Identifiler” PCR Amplification Kit (Applied Bio-
systems) [6].

Produkty PCR zestawu Identifiler sg znakowane
6FAM™ na niebiesko, VIC® na zielono, NED™ na
z6tto, PET™ na czerwono. Dodawano GS500 LIZ™
znakowany na pomaranczowo stanowigcy standard
wielkosci. Produkt amplifikacji byt rozdzielany
w procesie elektroforezy kapilarnej na ABI Prism®
310 Genetic Analyzer (Applied Biosystems) z za-
stosowaniem buforu POP4™ (Applied Biosystems).
Oznaczenie alleli byto determinowane przez porow-
nanie amplifikowanych fragmentéw z drabing alle-
liczng i standardem wewnetrznym. Wyniki analizo-
wano w programie Gene Scan [3].

Czestos¢ poszczegoinych alleli obliczono z uzy-
skanych genotypéw stosujac test doktadny Guo
i Thompsona przy uzyciu oprogramowania Arlequ-
in v. 2001 [7]. Przeprowadzona kalkulacja wykaza-
fa zgodnosé¢ z réwnowaga Hardy’ego-Weinberga.
Wspotczynnik dyskryminacji (PD), prawdopodo-
bienstwo wykluczenia (PE), prawdopodobienstwo
przypadkowej zgodnosci (MPI), wspdtczynnik infor-
macji o polimorfizmie (PIC), typowy indeks ojcostwa
(TPI) obliczano z uzyciem oprogramowania Power-
Stats v. 1,2 firmy Promega [8].

WYNIKI | DYSKUSJA

Ryc. 1. Obserwowana czestos¢ alleli locus D2S1338
w populaciji dolnoslaskiej, N=1500.

Fig. 1. The observed allele distribution of D2S1338 locus
in the population from the Lower Silesia region, N=1500.
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Ryc. 2. Obserwowana czesto$¢ alleli locus D19S433 w
populacji dolnoslaskiej, N=1500.

Fig. 2. The observed allele distribution of D19S433 locus
in the population from the Lower Silesia region, N=1500.

40 . 35,3

35 1

30

25 17
17,33

20 7

Allele frequencies [%]

8,73

4,6
1,56 | || 2,26 3,9 2,56

0,3 0,03 0,330,730,03 0,5

11 12,2 13,2 14,2 15,2 16,2 17,2 18,2

Allele
Locus Ho He PIC PD TPl PP PE MP  p
D19S433 19,26 % 21,44% 0,76 0924 260 0,782 0,613 0,076 >0,995

Ho - obserwowana czesto$¢ homozygot, He — oczekiwana czesto$¢
homozygot

Ho —homozygoties observed, He —homozygoties expected, p-exact
test

Uzyskany rozktad alleli loci D2S1338 i D19S433
w badanej populacji dolno$laskiej zestawiono
z podobnymi danymi populacyjnymi potnocne;j
i centralnej Polski [9]. Nie odnotowano znaczacych
réznic miedzy porownywanymi populacjami.

Analize polimorfizmu loci D2S1338 i D19S433
przeprowadzono w celu zbudowania odpowiedniej
bazy danych, ktora zostanie wykorzystana w obli-
czeniach prawdopodobienstwa czestosci wystgpie-
nia danego profilu DNA populacji Dolnego Slaska.
Zaobserwowane czestosci alleli przedstawiaja ryci-
ny1i2.

Wysokie wartosci PD wykazywane przez loci STR
D2S1338 (0,972) i D19S433 (0,924) czynig te ukta-
dy szczegolnie przydatnymi w analizie spornego
ojcostwa. Niewielka wielkos¢ produktu PCR (106-
-141 pz.) loci D19S433 sprawia, ze uktad ten jest
niezmiernie cenny w analizie zdegradowanych pré-
bek [1]. Jednoczesna amplifikacja sekwencji 15 loci
STR w reakcji multipleksowej pozwala na znaczne
ograniczenie probki materiatu potrzebnej do ozna-
czenia profilu genetycznego [3].

Wprowadzenie tetranukleotydowych markerow
STR D2S1338 i D19S433 do zestawdw komercyj-
nych pozwala na lepszg interpretacje wynikéw, na-
tomiast uzycie zawierajacego te markery testu Iden-
tifiler zapewnia prawie we wszystkich analizowanych
sprawach osigganie prawdopodobienstwa ojco-
stwa, co najmniej 99,9999% [1].
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