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Praca przedstawia wyniki badan populacyjnych
w obrebie 11 loci STR: D16S5539, D75820, D13S317,
CSF1PO, TPOX, THO1, F13A01, FESFPS, VWA,
F13B, LPL probek badanych w Pracowni Sladéw
Biologicznych Katedry i Zaktadu Medycyny Sadowej
SUM. Badania przeprowadzono w grupie 455 osob
dorostych, niespokrewnionych, ptci meskiej i zen-
skiej, zamieszkujgcych na terenie Goérnego Slaska.
Celem niniejszej pracy byto okreslenie czestosci
wystepowania alleli z poszczegoélnych 11 loci STR
w populaciji Gérnego Slaska, ocena zgodnosci roz-
ktadu alleli z prawem Hardy-Weinberga, obliczenie
parametrow oceniajgcych przydatnos¢ markerow
w medycynie sgdowej i ich porownanie. W oparciu
0 uzyskane czestosci alleli wyliczono wybrane pa-
rametry statystyczne (PD, PIC, MEC, PM, Ht i MEP)
wskazujgce na wysoka przydatnos¢ analizowanych
loci w medycynie sgdowe;j.

The report present the results of population studies
of 11 STR loci: D16S5539, D7S820, D13S317,
CSF1PO, TPOX, THO1, F13A01, FESFPS, VWA,
F13B, LPL originating from samples examined in
Laboratory of Biological traces, Chair and Department
of Forensic Medicine, Silesian Medical University.
The examinations were performed in the group of
455 non-consanguinated adults, men and women,
from Upper Silesia. The purpose of the investigation
was to study the distribution of allele frequencies of
11 short tandem repeat representative sample of the
Upper Silesia (Poland) population, .to show genetic
balance in agreement with Hardy-Weinberg’s law for
the studied population and to compare homogeneity of

the usefulness of 11 STR genetic markers for paternity
testing and forensic identification purposes. Genomic
DNA was isolated from blood samples and swabs
from oral cavity by The Blood DNA Prep Plus kit (A&A
Biotechnology) and EZ1 DNA tissue Kit for the use
on the BioRobot EZ1. All reactions were carried out
according to the manufacturer’s recommendations
(Silver Stain Detection, Promega). PCR amplification
was performed following the instructions of the
GenePrint STR System kit using a GeneAmp PCR
System 2700 Thermal Cykler. PCR products and
Promega Ladders were separated by vertical
electrophoresis on 6% denaturing polyacrilamide gel
(Amresco), electrophoresis and visualized by silver
staining (Promega Corporation). Allele frequencies,
the values of heterozygosity (Ht), polymorphism
information content (PIC), power of discrimination(PD),
power of exclusion (PE), paternity index (Pl), and
matching probability (PM) were calculated using
FatRec by Dudek’s program and TFPGA of Miller.
The concordance with HWE was evaluated using the
chi-square test. The compared statistic parameters,
which make an important component of research work
and opinionating, show that 11 STR loci constitutes
a very useful tool for individual identification in crime
research and in putative paternity research.

WSTEP

Oznaczanie loci STR jest najszybszym i naj-
skuteczniejszym sposobem ustalenia spornosci
ojcostwa, badania pokrewienstwa, identyfikaciji
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0sOb nieznanych oraz identyfikacji materiatu
biologicznego.

Badania populacyjne 11 loci STR prowadzo-
no w wielu regionach Europy, Azji, Australii i obu
Ameryk [1]. W Polsce oznaczano polimorfizm
11 loci STR w 7 regionach: region Goérnego
Slgska, Polska Potudniowa, Polska Potudniowo-
-Wschodnia, Polska Centralna, Polska Pétnocna,
region Pomorsko-Kujawski i region Podlaski [2,
3,4,5,6,7,8,9,10, 11,12, 13, 14].

Celem niniejszej pracy byto:

— okreslenie czestosci wystepowania al-
leli w zakresie loci D16S539, D7S820,
D13S317, CSF1PO, TPOX, THO1, F13A01,
FESFPS, VWA, F13B, LPL w popuIaCJl
Gornego Slgska;

— ocena zgodnosci rozktadu alleli poszcze-
golnych loci z prawem Hardy-Weinberga;

— obliczenie parametrow oceniajgcych
przydatno$¢ poszczegolnych loci STR
w medycynie sgdowe;j.

MATERIAL | METODYKA

Materiat do badan stanowity probki krwi lub
wymazy z jamy ustnej, nadestane do Pracowni
Sladow Biologicznych Katedry i Zaktadu Medy-
cyny Sagdowej SUM, od oséb pokrzywdzonych
i podejrzanych biorgcych udziat w sprawach,
w ktorych badano slady biologiczne. Badania
przeprowadzono w grupie 455 osob dorostych,
niespokrewnionych, pici meskiej i zenskiej, za-
mieszkujgcych na terenie Gornego Slaska. DNA
izolowano zestawem do izolacji DNA - Blood
DNA Prep Plus firmy A&A Biotechnology [15]
oraz zestawem EZ1 Tissue DNA Kit w BIOROBO-
CIE EZ firmy QIAGEN [16]. Amplifikacje wyko-
nywano metodg PCR zgodnie z rekomendacjg
producenta zestawow GenePrint STR System
Multiplex i Monoplex firmy Promega Corpora-
tion, Madison, WI, USA. Produkty amplifikacji
PCR rozdzielano technikg elektroforezy wer-
tykalnej (aparat do elektroforezy S 2001 i S-32
firmy Life Technologies firmy Gibco BRL) w sys-
temie buforowym, na 6% zdenaturowanym zelu
poliakrylamidowym firmy Amresco. Barwienie
elektroforegraméw wykonywano metodg sre-
browg. Allele okreslano poréwnujgc wizualnie
namnozone fragmenty z ,,drabinami alleli” firmy
Promega Corporation. Opracowanie wynikow
stanowito wyliczenie obserwowanych i ocze-
kiwanych liczebnosci i czestosci genotypow
przy zastosowaniu rownania Hardy-Weinberga.
W badaniach statystycznych ocene zgodnosci
miedzy oczekiwanymi i obserwowanymi geno-
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typami prowadzono z zastosowaniem testu y’
i testu Exact z zastosowaniem programu TFPGA
[17]. Charakterystyke statystyczng poszczegol-
nych loci wykonano stosujgc program FatRec.
Wyliczono: site dyskryminacji PD, heterozygo-
tycznosc¢ obserwowang Ht,,,, heterozygotycz-
nos¢ oczekiwang Ht,,, prawdopodobienstwo
przypadkowej zgodnosci profili genetycznych
PM [18], site wykluczeniowg uktadu MEC [19],
wspotczynnik informaciji polimorficznej PIC [20],
srednie prawdopodobienstwo wykluczenia MEP
[20].

WYNIKI | OMOWIENIE

Przeprowadzone badania pozwolity na prawi-
dtowg separacje fragmentow i tatwg identyfikacje
genotypow wszystkich 11 loci zarbwno mono-
jak i kompleksowego PCR. Tabela | przedsta-
wia czgstosci wystepowania alleli w obrgbie 11
loci STR w badanej populacii Gornego Slaska.
Analiza danych w oparciu o test x* wykazata, ze
badana populacja Gérnego Slaska w zakresie 11
loci STR znajduje sie w rownowadze genetycznej
zgodnej z prawem Hardy-Weinberga z uwagi na
zgodnosc¢ miedzy danymi oczekiwanymi i obser-
wowanymi. Wysokie wartosci prawdopodobien-
stwa zgodnosci z prawem Hardy-Weinberga dla
poszczegodlnych 11 loci STR $wiadczg o popraw-
nym genotypowaniu. W zakresie loci: D7S820,
CSF1PO, THO1, TPOX, F13A01, FESFPS i F13B
pojawily sie allele wystepujgce rzadziej — z cze-
stoscig od 0.002 do 0.0026. Allele byty rowniez
obserwowane w innych rejonach Polski.

Czestosci alleli w badanej populacji Gorne-
go Slagska nie odbiegaly od danych dla innych
populacji polskich zamieszczonych w literatu-
rze. Porownanie czestosci alleli wystepujgcych
w zakresie 11 loci STR w populacji Gérnego
Slgska dato znamienne réznice dla populagii
Azji, Australii.

Tabela Il przedstawia parametry statystyczne
11 loci STR, wskazujgce na ich duzg przydat-
nos¢ w medycynie sgdowe;j.

WNIOSKI

1. Badana populacja znajduje sie¢ w rowno-
wadze genetycznej zgodnej z prawem
Hardy-Weinberga. Zgodnosc¢ czestosci
alleli dla 11 loci STR w badanej populacji
pozwala na zastosowanie markerow w ba-
daniach w dochodzeniu ojcostwa, badaniu
pokrewienstwa, identyfikacji osobniczej
i kryminalistyce.
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Tabela |. Czestosci alleli 11 loci STR w populacji Gérnego Slgska.

Table I. Allele frequencies of 11 STR loci in the Upper Silesia population.

R o ~ o] - %)

[ aQ I 5 o x — o a m
s 3|8 | 8|5 || &| 8| &5 &|a
- T 2 L N I - "
N 455 455 455 455 455 455 455 455 455 455 455
3,2 - - - - - - 0.0640 - - - -
4 - - - - - 0.0498 - - - -
5 - - - - - 0.0024 | 0.1732 - - - -
6 - - - - - 0.2162 | 0.3067 - - 0.0950 -
7 - 0.0198 - - 0.0026 | 0.1402 | 0.3560 - - 0.0160 -
8 0.0178 | 0.1440 | 0.1180 - 0.5490 | 0.1000 | 0.0032 | 0.0234 - 0.2286 -
9 0.0924 | 0.1436 | 0.0776 | 0.0461 | 0.1198 | 0.1964 - 0.0020 - 0.2494 | 0.0678
9,3 - - - - - 0.3402 - - - - -
10 0.0464 | 0.3072 | 0.0636 | 0.3078 | 0.0600 | 0.0046 - 0.2612 - 0.4040 | 0.4018
11 0.3128 | 0.2044 | 0.3689 | 0.2568 | 0.2512 - 0.0020 | 0.4648 - 0.0046 | 0.2417
12 0.3260 | 0.1534 | 0.2456 | 0.3132 | 0.0175 - 0.0020 | 0.1888 - 0.0024 | 0.2419
13 0.2020 | 0.0242 | 0.0875 | 0.0555 - - - 0.0602 | 0.0026 - 0.0408
14 0.0044 | 0.0024 | 0.0344 | 0.0186 - - 0.0093 - 0.1082 - -
15 - - 0.0035 | 0.0020 - - 0.0198 - 0.1030 - -
16 - - - - - - 0.0146 - 0.1902 - -
17 — - - - - - - - 0.2766 - -
18 - - - - - - - - 0.2216 - -
19 - - - - - - - - 0.0890 - -
20 - - — - - — - - 0.0080 - -
21 — - — — - - — — - — —
Xjf X; ng Xga X; X125 X; Xsa X; Xge X; X120
test 19.864 | 28.635 | 21.750 | 27.875 | 11.452 | 14.334 | 78.567 | 15.925 | 19.750 | 15.214 | 5.865
P 0.6590 | 0.6412 | 0.8400 | 0.7055 | 0.7136 | 0.8100 | 0.5678 | 0.8136 | 0.7242 | 0.8121 | 0.9285
Ht [0.7872 | 0.7870 | 0.7987 | 0.7250 | 0.6080 | 0.7666 | 0.7424 | 0.7304 | 0.8106 | 0.6902 | 0.6966
PD |0.9168 | 0.9344 | 0.9188 | 0.8664 | 0.8042 | 0.8986 | 0.8728 | 0.8527 | 0.9361 | 0.8581 | 0.8569
PM | 0.0832 | 0.0656 | 0.0812 | 0.1336 | 0.1977 | 0.1014 | 0.1272 | 0.1473 | 0.0639 | 0.1419 | 0.1431
MEC | 0.5793 | 0.6152 | 0.5760 | 0.4754 | 0.3729 | 0.5325 | 0.4785 | 0.4388 | 0.6206 | 0.4580 | 0.4477
MEP [ 0.5902 | 0.6122 | 0.5477 | 0.4635 | 0.3130 | 0.5314 | 0.4623 | 0.4210 | 0.6042 | 0.4616 | 0.3930
PIC | 0.7449 | 0.7782 | 0.7422 | 0.6727 | 0.5660 | 0.7168 | 0.6694 | 0.6403 | 0.7809 | 0.6569 | 0.6447

Tabela Il. Poréwnanie wtasnosci statystycznych poszczegolnych systemow Silver STR.
Table Il. Comparison of statistical parameters of particular Silver STR systems.

Uktad system PD PIC MEC PM Hops. MEP
D16S539 0.9168 0.7449 0.5793 0.0832 0.7872 0.5902
D7S820 0.9344 0.7782 0.6152 0.0656 0.7870 0.6122
D13S317 0.9188 0.7422 0.5760 0.0812 0.7987 0.5477
CSF1PO 0.8664 0.6727 0.4754 0.1336 0.7250 0.4635
TPOX 0.8023 0.5660 0.3729 0.1977 0.6080 0.3130
THO1 0.8986 0.7168 0.5325 0.1014 0.7666 0.5314
F13A01 0.8728 0.6694 0.4785 0.1272 0.7424 0.4623
FESFPS 0.8527 0.6403 0.4388 0.1473 0.7304 0.4210
VWA 0.9361 0.7809 0.6206 0.0639 0.8106 0.6042
F13B 0.8581 0.6569 0.4580 0.1419 0.6902 0.4616
LPL 0.8569 0.6447 0.4477 0.1431 0.6966 0.3930
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2. Parametry statystyczne charakteryzujgce
jedenascie analizowanych loci genowych
STR, wskazujg na wysokg przydatnosc¢
markerow w badaniach identyfikacyjnych
i w dochodzeniu ojcostwa.

3. Czestosci genowe sg zblizone do obser-
wowanych w siedmiu innych populacjach
polskich.
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