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BEATA SPEICHERT-ZALEWSKA !
MAGDALENA ZUBANSKA?
KATARZYNA BIELAWSKA?

CENNE DLA POSTEPOWANIA KARNEGO INFORMACJE
Z KODOWANYCH REGIONOW GENOMU

Naukowcy oferuja swoja pomoc.

My, prawnicy powinnismy zaakceptowacd te oferte {(...).

Rezultat, wedtug mnie, bedzie owocny

nie tylko dla prawdy, ale takze dla sprawiedliwosci.
Stephen Breyer*

Korzystanie z osiggnie¢ nauki, techniki, a nawet sztuki daje duze moz-
liwosci poznania prawdy, dlatego kryminalistka — nauka interdyscypli-
narna — korzysta i adaptuje na swoje potrzeby osiagniecia wielu réznych
dyscyplin wiedzy i w ten sposob wychodzi naprzeciw aktualnym potrzebom
w zakresie wykrywania, dowodzenia oraz zwalczania coraz to nowszych
rodzajow przestepstw. Tak bylto z genetyka, kryminalistyka siegneta tak-
ze po zdobycze tej nauki. W konsekwencji do praktyki kryminalistyczne;j

1 ML insp. Beata Speichert-Zalewska — od 1998 r. specjalista w LK KWP
w Gdansku, od 2001 r biegly z zakresu genetyki sadowej, obecnie na stanowisku
naczelnika Laboratorium Kryminalistycznego KWP w Gdansku.

Kontakt z autorka za posrednictwem redakcji.

2 Dr Magdalena Zubanska — doktor nauk prawnych i biegly sadowy Sadu
Okregowego w Olsztynie z zakresu kryminalistycznych badan poligraficznych.
Od kilku lat kieruje Zaktadem Kryminalistyki funkcjonujacym w strukturach
Instytutu Badan nad Przestepczoscia Kryminalng i Terroryzmem Wydziatu Bez-
pieczenstwa Wewnetrznego Wyzszej Szkoty Policji. Jej zainteresowania naukowe
koncentruja sie wokot szeroko pojetej techniki kryminalistycznej. Autorka wielu
publikaciji traktujacych zaréwno o badaniach poligraficznych, jak i o innych za-
gadnieniach techniki kryminalistyczne;j.

Kontakt z autorka za posrednictwem redakcji.

3 Sierz. szt. Katarzyna Bielawska — absolwentka Wydziatu Biologii, Geogra-
fii i Oceanologii Uniwersytetu Gdanskiego na kierunku: biologia molekularna
oraz Analityki Medycznej Gdanskiego Uniwersytetu Medycznego. Obecnie jest
asystentem Sekcji Biologii Laboratorium Kryminalistycznego KWP w Gdansku.

Kontakt z autorka za posrednictwem redakcji.
4 Stephen Breyer — sedzia Sadu Najwyzszego Stanéw Zjednoczonych.
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wdrozono genetyczne badania identyfikacyjne, ktore prowadzone sa obec-
nie z zastosowaniem kompleksowych rozwiazan zapewniajacych wysoka
czulosé analizy, eliminujacych niekorzystny wplyw inhibicji i degradacji
Sladéw biologicznych, a ponadto dostarczaja one maksymalnej liczby in-
formacji uzytecznych z punktu widzenia postepowania karnego®. Fakt ten
uznaje sie za jedno z kluczowych osiagnie¢ wspoélczesnej kryminalistyki.
Jakkolwiek satysfakcja kryminalistykow ptynaca z przeksztatcania odkry¢
naukowych w instrument sprawiedliwosci nie zawsze wywoluje entuzjazm
wsrod prawnikow®, to w przypadku metody identyfikacji kryminalistycznej
opartej na analizie DNA wystarczylo zaledwie kilka lat, aby ugruntowa-
la ona swoja pozycje zaréwno w Sciganiu przestepstw, jak i w systemie
dowodowym procesu karnego. Ten stan rzeczy znajduje odzwierciedlenie
w postrzeganiu ekspertyz kryminalistycznych, a mianowicie, nie ma w tej
kwestii rozziewu miedzy decydentami procesowymi (funkcjonariusze stuz-
by dochodzeniowo-$ledczej, prokuratorzy, sedziowie) — badania genetyczne
naleza do tych najbardziej cenionych’. Rzeczona ekspertyza — uznawana
za naukowg z definicji — wkroczyla do sali sadowej i trudno sobie obecnie
wyobrazi¢, by identyfikacja sprawcow wielu przestepstw mogla sie bez niej
obyc¢® — jest to jeden z najbardziej warto$sciowych dowodéw procesowych,
ktory nie budzi watpliwosci sadu. Potwierdzenie tegoz faktu mozna znalezé
w orzecznictwie Sadu Najwyzszego. Cho¢ nie jest to metoda w stu procen-
tach odporna na zwykte ludzkie bledy (takich metod nie ma), DNA wyzwala
z putapki subiektywnosci dzieki trzydziestoletnim prébom opracowywania
jak najlepszych sposobéw interpretowania empirycznych danych za po-
moca obiektywnego rachunku prawdopodobienstwa®. Cheé¢ korzystania
przez proces karny z mozliwosci badan genetycznych jest zupelnie zro-
zumiata. Nie mozna jednak pozosta¢ w tym zachwycie nad aktualnymi
mozliwosciami rzeczonej metody identyfikacji czlowieka, gdyz specyfika
wspoliczesnie popelnianych przestepstw wymaga cigglego doskonalenia
arsenatu kryminalistycznych metod oraz technik badawczych i dotyczy
to réwniez badan genetycznych. Z kolei na organy Scigania spada obowigzek
ciaglego podnoszenia na wyzszy poziom metod technicznych i taktycznych
wykrywania przestepstw. Sa ponadto, obrazowo rzecz ujmujac, odlozone

5 W. Branicki, E. Pospiech, T. Kupiec, J. Styrna, Nowy wymiar ekspertyzy
DNA — potrzeba szkolerni ekspertéw i odbiorcéow ekspertyz, ,Archiwum Medycyny
Sadowej i Kryminologii” 2014, nr 64(3), s. 175.

6 Szerzej na ten temat zob.: V. Kwiatkowska-Wojcikiewicz (red.), Kryminalisty-
ka dla prawa. Prawo dla kryminalistyki, Torun 2010, s. 9-11.

” M. Zubanska, Badania daktyloskopijne i genetyczne — TAK, badania poli-
graficzne i osmologiczne — NIE, czyli o postrzeganiu ekspertyz kryminalistycz-
nych przez decydentéw procesowych [w:] J. Moszczynski, D. Solodov, I. Sotty-
szewski (red.), Przestepczosé. Dowody. Prawo. Ksiega Jubileuszowa Prof. Broni-
stawa Mtodziejowskiego, Olsztyn 2016.

8 V. Kwiatkowska-Wojcikiewicz (red.), Kryminalistyka dla prawa..., wyd. cyt.,
s. 82.

9 McDermid, Anatomia zbrodni. Sekrety kryminalistyki, Warszawa 2015,
s. 228.
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na archiwalne po6tki akta niewykrytych przestepstw sprzed lat (o réznym
ciezarze gatunkowym). Jeden z powodéw niewykrycia sprawcy mogt byc¢
nastepujacy — w latach, w ktérych prowadzono dane postepowanie, kry-
minalistyka nie dysponowata takimi narzedziami i sprzetem, jak obecnie,
a stosowane wowczas przez bieglych metody badan identyfikacyjnych nie
byly wystarczajaco wydolne. Generalnie metody i Srodki, po ktére siegaja
Sledczy z Zespotu ds. Przestepstw Niewykrytych (bardziej znanego pod
nazwa — Archiwum X), determinuje charakter konkretnej sprawy, jednak-
ze wiedza pomostowa — obok pracy operacyjnej czy analizy kryminalnej
— odgrywa role znaczaca. Chodzi tutaj m.in. o rozwigzania i narzedzia,
jakimi aktualnie dysponuje technika kryminalistyczna, np. metody identy-
fikacji os6b i rzeczy oraz kryminalistyczne bazy danych. Podstawy do tego,
by wréci¢ do danego postepowania niejednokrotnie daja sledczym wtasnie
Slady kryminalistyczne zabezpieczone przed laty (m.in. podczas ogledzin
miejsca zdarzenia). Sledczy z Archiwum X zgodnie przyznaja, ze bardzo
czesto punkt wyjscia stanowia dowody rzeczowe. Sporzadza sie zestawie-
nie zachowanych §ladow kryminalistycznych, a nastepnie szczegdélowo we-
ryfikowana jest ich ilo§¢ i jako$¢. Za szczegblnie wartoSciowe uznawane
sa oczywiscie §lady daktyloskopijne i slady biologiczne (materiat genetyczny
jest dos¢ trwala struktura). Dodajmy, ze nie bez znaczenia sa tez inne ro-
dzaje sladéw kryminalistycznych. Wspomniany material dowodowy moze
odegrac istotna role, jednakze pod warunkiem, ze zostat prawidlowo zabez-
pieczony, a nastepnie (przez te wszystkie lata) byt prawidlowo przechowy-
wany, w wypadku sladéw biologicznych jest to szczegélnie wazna kwestia.
W pelni uprawnione jest tutaj stwierdzenie, ze tylko kompletny i prawid-
lowo zabezpieczony material dowodowy pozwala na wydobycie i petne wy-
korzystanie — obecnie badz w przyszlosci — zawartej w nim cennej tresci
informacyjnej o zdarzeniu. Moze to przesadzi¢ o powodzeniu catego procesu
dochodzenia do prawdy o tym, w jaki sposéb dany slad powstatl, co w efek-
cie w istotny sposob moze przyczyni¢ sie do ustalenia przebiegu danego
zdarzenia'®.

O stagnacji w genetyce sadowej nie moze by¢ mowy, przeciwnie — jest
to najbardziej dynamicznie rozwijajaca sie dyscyplina wsrod nauk sado-
wych. Zaréwno przed bieglymi, jak i przed organami Scigania oraz wy-
miaru sprawiedliwosci stale otwieraja sie nowe mozliwosci, gdyz genetyka
ma dla praktyki kryminalistycznej znacznie wiecej ofert. W miare groma-
dzenia wiedzy na temat struktury, organizacji i funkcjonowania ludzkiego
genomu, metody identyfikacji materialu biologicznego stale sie doskona-
li'!. Ostatnie lata przyniosty m.in. znaczny wzrost zaréwno czutosci me-
tod, jak i ich sily dyskryminacji poprzez zwiekszanie iloSci oznaczanych

10 Szerzej na ten temat zob.: M. Zubanska, Nowoczesne narzedzia techniki
kryminalistycznej a niewykryte przestepstwa sprzed lat — czy sprawcy powinni
sie baé ?, ,Przeglad Policyjny” 2016, nr 3(123), s. 163-164.

' N. Rogalska-Niznik, Analiza genomu cztowieka technologiami nowej ge-
neracji — mozliwosci i ograniczenia aplikacyjne [w:] E.W. Pltywaczewski, W. Fi-
lipkowski, Z. Rau (red.), Przestepczos$é w XXI wieku. Zapobieganie i zwalczanie.
Problemy technologiczno-informatyczne, Warszawa 2015, s. 118 i nast.
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ukladéw!?. Do metod nowych, ktore oferuje genetyka do wykorzystania
w czynnos$ciach wykrywczych, naleza: okreslanie pochodzenia biogeogra-
ficznego, predykcja cech fizycznych, przyblizanie chronologicznego wieku
cztowieka (o czym poOzniej).

Informacje zawarte w genomie czlowieka sa obiektem badan naukow-
cow na calym swiecie od kilkudziesieciu lat. Stanowia one m.in. podstawe
do poznania biologii ewolucyjnej czlowieka (tego, jak jesteSmy zbudowani
i dlaczego wlasnie w ten sposob), kluczem do wiedzy na temat choréb ge-
netycznych, sposobow ich dziedziczenia i leczenia. Genom mozna okreslié
mianem zbioru danych zakodowanych na nosniku informacji genetycz-
nej, jakim jest DNA, za pomocg swoistego szyfru — kodu genetycznego.
Dzisiejsze techniki biologii molekularnej pozwalaja analizowac¢ sekwencje
DNA na poziomie pojedynczych nukleotydéw (podstawowa jednostka bu-
dujaca DNA), dzieki czemu mozliwe jest badanie zmiennos$ci genetycznej
(tj. polimorfizmu) w obrebie zaréwno jednej populacji, jak i pomiedzy wie-
loma populacjami. Polimorfizmem genetycznym nazywamy zmiany w sek-
wencji nukleotydéw w danej populacji wystepujace z czestoScia powyzej
1%*3. W ludzkim genomie, poza sekwencjami kodujacymi, znajduje sie
wiele polimorficznych obszaréw niekodujacych, rézniacych sie dlugos-
cia (najczesciej dwu-, trzy- lub czteronukleotydowe). Sa one nazywane
krotkimi powtérzeniami tandemowymi (z ang. short tandem repeat, da-
lej jako STR)!'*. W technice kryminalistycznej od wielu lat z powodzeniem
wykorzystuje sie analize markerow DNA STR, ktore charakteryzuja sie
wysoka zmiennoscia w populacji. W tym celu wykorzystuje sie np. system
do jednoczesnej amplifikacji i analizy ponad 20 loci genetycznych. Jego
sita réznicujaca (6,58x1072°) jest wystarczajaca nawet w sytuacji bliskiego
pokrewienstwa identyfikowanych osob!®. Obecnie wykorzystywanie tej me-
tody w badaniach kryminalistycznych, tj. identyfikacja profilu DNA pozy-
skanego z materiatu biologicznego zabezpieczonego na miejscu zdarzenia
z profilem DNA oznaczonym z materialu porownawczego (zabezpieczonego
od osoby lub oséb typowanych lub od pokrzywdzonego), stato sie sku-
teczna bronia w zwalczaniu przestepczosci, a ekspertyzy kryminalistycz-
ne standardem w postepowaniu karnym. Wspomniana metoda, z rownie
dobrym skutkiem, sprawdza sie w identyfikacji ofiar katastrof, a takze
w badaniach pokrewienstwa. Analiza DNA nie zawsze jednak dostarcza
wszystkich mozliwych informacji, np. w sprawach, w ktorych brak jest
hipotez sledczych odnosnie tozsamosci sprawcy lub ofiary zdarzenia, badz

12 R. Nawotka, Mozliwosci identyfikacji na podstawie sladéw kontaktowych
uzyskanych na podstawie kryminalistycznych badari DNA [w:] V. Kwiatkows-
ka-Woéjcikiewicz, M. Zubanska (red.), Wspélczesna kryminalistyka. Wyzwania
i zagrozenia, Szczytno 2015, s. 151.

13 M. Czarny i in., Mozliwosci badawcze polimorficznych loci DNA cztowieka
i ich wykorzystanie w badaniach medyczno-sqdowych, ,Archiwum Medycyny
Sadowej i Kryminologii” 1995, nr XLV: 3-4, s. 259-269.

4 T.A. Brown, Genomy, Warszawa 2001, s. 21.

15 W. Branicki, E. Pospiech, T. Kupiec, J. Styrna, Nowy wymiar..., wyd. cyt.,
s. 175-194.
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w przypadku gdy DNA wyizolowany z dowodowych §ladéw biologicznych
nie jest zgodny z profilem DNA podejrzanego, ani nie wystepuje w bazie
profili DNA. Mozna powiedzieé¢, ze w takim przypadku DNA pozyskany
ze Sladéw biologicznych, czy tez ze szczatkow ludzkich staje sie bezuzy-
teczny jako narzedzie identyfikacyjne. W pewnym sensie zahamowaniu
ulega postep w danej sprawie, zwlaszcza gdy nie ma innych dowodow,
czy tez swiadkow zdarzenia. Wprawdzie wykluczenia potowy kregu oséb
potencjalnych podejrzanych mozna dokonac¢ dzieki narzedziom genetyki
sadowej juz od dawna, tj. dzieki mozliwosci identyfikacji pici poprzez za-
stosowanie markeréw genu amelogeniny zlokalizowanego na chromoso-
mach plciowych. Niestety w wielu przypadkach z powodu braku innych
Srodkéw dowodowych ta informacja tez na niewiele sie zdaje. Mimo to sy-
tuacja nie jest beznadziejna. W celu wyeliminowania nakreslonego prob-
lemu w genetyce sadowej od pewnego czasu rozwijany jest nowy kierunek
badawczy, tzw. kryminalistyczne fenotypowanie DNA (z ang. forensic DNA
phenotyping, dalej jako FDP). Jednym z najwiekszych wyzwan, z jakimi
mierzy sie obecnie genetyka sadowa, jest bowiem okreslenie wygladu czto-
wieka na podstawie analizy DNA. Zdaniem kryminologa Manfreda Kaysera
(Uniwersytet Erazma w Rotterdamie) zeznania naocznych swiadkéw cze-
sto prowadzg na manowce (przypomnijmy, w wartos¢ zeznan swiadkow
powatpiewat juz wiele lat temu Edmond Locard). W wypadku fenotypo-
wania natomiast samo DNA staje sie biologicznym swiadkiem zbrodni.
Roéwnolegle naukowcy poszukuja nowych testéw DNA, ktore pozwolityby
na okreslenie przyblizonego pochodzenia biogeograficznego dawcy sladu
biologicznego pozostawionego na miejscu zdarzenia. Tego typu badania
maja na celu zawezenie kregu oséb mogacych mie¢ zwiazek z danym
przestepstwem. Wspomniane metody polegaja na selekcji markeréow ge-
netycznych i opracowywaniu modeli matematycznych, ktére umozliwiaja
pozyskiwanie informacji o wygladzie i pochodzeniu biogeograficznym czto-
wieka na podstawie analizy sladéw biologicznych i szczatkow ludzkich.
W kryminalistycznym fenotypowaniu wykorzystuje sie regiony kodujace
w tancuchu DNA'6. Metoda opiera sie na predykcji zewnetrznych, widocz-
nych cech przy uzyciu sekwencjonowania nastepnej generacji (z ang. Next-
-Generation Sequencing, dalej jako NGS) oraz markeréw DNA SNP (z ang.
Single Nucleotide Polymorphism, dalej jako SNP). Szacuje sie, ze SNP odpo-
wiadaja za okoto 90% calej zmiennosci wystepujacej w ludzkim genomie.
Wystepuja one zaréwno w kodujacych, jak i niekodujacych sekwencjach
genomu z czestoscia ponad 1 SNP na 300 nukleotydow!”. Wystepowanie
polimorfizmu SNP w sekwencji kodujacej genu moze prowadzi¢ do zmiany

16 S. Walsh i in., Developmental validation of the HIrisPlex system: DNA-based
eye and hair colour prediction for forensic and anthropological usage, “Forensic
Science International: Genetics” 2014, Vol. 9, s. 150-161; M. Kayser, P.M. Schnei-
der, DNA-based prediction of human externally visible characteristics in forensics:
motivations, scientific challenges, and ethical considerations, “Forensic Science
International: Genetics” 2009, Vol. 3, s. 154-161.

7" M. Marcinkowska, P. Koztowski, Wptyw polimorfizmu liczby kopii na zmien-
nosé fenotypowa cztowieka, ,Postepy Biochemii” 2011, nr 57(3), s. 240-248.
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budowy biatka o innej strukturze i funkcji. Przyktadem takiego polimor-
fizmu SNP jest gen, ktory jest czeSciowo odpowiedzialny za kolor skéry
czlowieka!®. Mimo, iz aktualnie nie jest mozliwe precyzyjne okreslenie fe-
notypu na podstawie badan DNA z materiatu biologicznego, to istnieje juz
wiele modeli badawczych do okreslania koloru oczu i skory, wieku czy po-
chodzenia biogeograficznego!®. Informacje z nich pozyskane moga postu-
zy¢ w pewnym stopniu do stworzenia ,genetycznego” portretu pamieciowe-
go osoby (domniemanego sprawcy), ktéra w miejscu zdarzenia pozostawita
swo6j material biologiczny, badz do sporzadzenia portretu przyzyciowego
niezidentyfikowanych zwtok lub oséb z obrazeniami twarzoczaszki.

Predykcja pigmentacji koloru skory, wlosow i oczu

Jedna z bardziej dynamicznie rozwijajacych sie galezi kryminalistycz-
nego fenotypowania DNA jest predykcja genetyczna koloru skoéry. Skupia
sie ona na badaniach pigmentu melaniny, ktéry powstaje w procesie me-
lanogenezy. Melanina jest odpowiedzialna za ochrone przed szkodliwym
promieniowaniem UV i neutralizacje wolnych rodnikéw. Wystepuje ona
glownie w skoérze, we wlosach, a takze w teczowce oka. Ich barwa jest za-
lezna od rodzaju, rozmieszczenia i stezenia czasteczek melaniny. Wyréznia
sie dwa rodzaje melaniny: pierwszy to eumelanina, ktéra jest barwnikiem
ciemnym odpowiedzialnym za kolor czarny, brazowy o wysokim i srednim
zageszczeniu, drugi rodzaj to feomelanina, ktéra jest barwnikiem jasnym,
zoltoczerwonym o najnizszym zageszczeniu. Przewaga jednego z rodzajow
melaniny ma swoje odzwierciedlenie w fenotypie (wygladzie), np. poprzez
ciemne wlosy, skore i bragzowe oczy w przypadku nadmiaru eumelaniny?.
Istnieje wiele systemow predykcji genetycznej koloru skéry, oczu i wloséw,
ale jesli chodzi o wykorzystanie w kryminalistyce, to prym wiedzie skon-
struowany w pieciu miedzynarodowych laboratoriach (w tym m.in. w Pol-
sce) system HlIrisPlex, ktory zostal skonstruowany przez naukowcow
z Uniwersytetu Medycznego w Rotterdamie. Jest on oparty na tescie ge-
netycznym, gdzie jednoczesnie bada sie dwadzieScia cztery markery sek-
wencji DNA najbardziej sprzezonych z kolorem oczu i wlosé6w w popula-
cji europejskiej. Druga czes$¢ systemu stanowi statystyczny model pre-
dykcji, dzieki ktoremu mozna okresli¢c prawdopodobienstwo wystapienia

18 R.L. Lamason i in. SLC24A5, A putative cation exchanger, affects pigmenta-
tion in zebrafish and humans, “Science” 2005, Vol. 310(5755), s. 1782-1786.

19 S. Walsh i in., Developmental validation of the IrisPlex system: Determina-
tion of blue and brown iris colour for forensic intelligence, “Forensic Science Inter-
national: Genetics” 2011, Vol. 5, s. 464-471.

20 B. Sygit, E. Sadowska, Rysopis genetyczny — perspektywy predykcji wy-
gladu nieznanego sprawcy przestepstwa ze sladu DNA, ,Prokuratura i Prawo”
2010, nr 9, s. 5-15.



Nr 2(126) Omoéwienia 165

brazowego i niebieskiego koloru oczu na poziomie 90% precyzji oraz 79%
w przypadku koloru wlosow?!.

Predykcja wieku

Postlugujac sie predykcja fenotypowa, mozna szacunkowo okreslié
wiek osoby, ktéra pozostawila swoj materiat biologiczny na miejscu zda-
rzenia, osoby zaginionej badz niezidentyfikowanych zwlok. Wykonanie
badan pozwalajacych ustali¢ wiek moze w znacznym stopniu przyczynic
sie do zawezenia kregu os6b podejrzanych i okresli¢ cechy wygladu zwia-
zane w wiekiem (np. siwienie wlosow). Tym samym wyniki testu predyk-
cji wieku moga doprowadzi¢ do szybszego rozwiazania sprawy. Badanie
za pomoca specyficznych markeréow metylacji DNA na chwile obecna jest
najbardziej wiarygodnym narzedziem do szacowania wieku. Metylacja na-
stepuje w pozycjach CpG sekwencji DNA. Im organizm jest starszy, tym
wiecej pozycji CpG ulega metylacji. Duza liczba badanych pozycji CpG,
a co za tym idzie specyficznych do nich markeréw, pozwala obecnie okre-
sli¢ wiek z doktadnos$cia do pieciu lat??.

Predykcja pochodzenia biogeograficznego

Kolejnym pomocnym narzedziem w identyfikacji osobniczej z wykorzy-
staniem polimorfizmu SNP jest badanie pochodzenia biogeograficznego?:.
Od dawna obserwuje sie roznice w kolorze oczu, skory i wloséw u ludzi
pochodzacych z réznych grup etnicznych. Ich zrédlem sag rozne warianty
genow oraz zmienna czesto$¢ ich wystepowania, ktore powstaty w toku
ewolucji wybranych srodowisk geograficznych i kulturowych. Dzieki
analizie pochodzenia etnicznego i cech fizycznych zauwazono wystepu-
jace pomiedzy nimi korelacje, np. oczy niebieskie charakterystyczne sa
dla populacji europejskich, a zo6tty kolor skory dla Azjatow?*. Mozna z tego
wywnioskowagé, ze czesS¢ polimorfizméw SNP Scisle kojarzonych z predyk-
cja pigmentacji tez jest zwiazana z okreslona populacja, odgrywajac tym
samym podwdjnag role?® w okresleniu ,genetycznego” portretu osoby.

21 'S. Walsh i in., Developmental validation of the HIrisPlex system..., wyd.

cyt., s. 150-161.

22 A. Freire-Aradas i in., Development of a methylation marker set for forensic
age estimation using analysis of public methylation data and the Agena Biosci-
ence EpiTYPER system, “Forensic Science International: Genetics” 2016, Vol. 24,
s. 65-74.

2 T.A. Brown, Genomy..., wyd. cyt., s. 21.

24 B. Sygit, E. Sadowska, Rysopis genetyczny..., wyd. cyt., s. 5-15.

25 K. Butler i in., Molecular “eyewitness”: Forensic prediction of phenotype and
ancestry, “Forensic Science International: Genetics” 2011, Vol. 3, s. 498-499.
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Ludzki genom zawiera okolo 25 000 genoéw. Ich ekspresja prowadzi
do powstania réznego typu biatek, m.in.: strukturalnych, regulatorowych,
transportujacych oraz magazynowych. Wzajemne oddzialywanie i powia-
zanie biatek w procesie filogenetycznym i fizjologicznym moze prowadzic¢
do determinacji okreslonych cech osobniczych?6. Wspolczesne metody ge-
netyki sadowej skupiaja sie na poznaniu sekwencji DNA, dzieki ktérym
mozliwa bylaby rekonstrukcja wygladu fizycznego cztowieka. Ekspresja
genow uwarunkowuje wyglad czlowieka, a zatem zakodowane w nich in-
formacje moga pozwoli¢ na stworzenie tzw. genetycznego portretu pamie-
ciowego. Aby ten portret byl jak najbardziej wiarygodny, nalezy zgroma-
dzi¢ wiele r6znorodnych danych i oznaczy¢ bardzo duzo markeréw. Proces
tworzenia modelu badawczego wymaga stworzenia bazy referencyjnej za-
wierajacej charakterystyczne dla wybranej populacji markery SNP. Ma-
terial do stworzenia bazy pobiera sie od bardzo duzej liczby niespokrew-
nionych os6b w réznym wieku, uwzgledniajac m.in. ich kolor skéry, oczu,
wlosow, wzrost, budowe ciata, sklonnos¢ do lysienia, pochodzenie, infor-
macje o chorobach genetycznych objawiajacych sie fenotypowo, np. bie-
lactwo oraz te same informacje w odniesieniu do ich rodzicéw i dziadkéow.
Nalezy zwroci¢ uwage, by uzyskane informacje byly jak najbardziej wia-
rygodne i obiektywne, np. badanie pomiaru koloru skory u wszystkich
0s6b powinno sie odby¢ przy tym samym oswietleniu (o tej samej porze
dnia); najlepiej p6zna jesienia badz zima, gdy skoéra nie jest narazona
na intensywne promieniowanie UV, ktore wplywa na zwiekszenie mela-
niny prowadzac do tymczasowej zmiany koloru skory. Pomiar powinien
sie odby¢ z tego samego rejonu skory np. wewnetrznej strony przedramie-
nia omijajac obszary przebarwien, znamiona i pieprzyki. Nastepnym kro-
kiem jest dobranie odpowiedniego panelu badanych markeréw SNP, ktore
beda charakterystyczne i wyrézniajace sie dla danej populacji oraz dawaty
jednoznaczny wynik. Pomocna jest tutaj wspomniana wczesniej metoda
sekwencjonowania nastepnej generacji (NGS), ktéra juz bywa nazywana
»Zlotym narzedziem” w arsenale metod kryminalistycznych, chociaz moz-
na spotkac sie z opinia, iz dotychczasowa praktyka badawcza jeszcze tego
nie potwierdza i wskazane byloby jej zweryfikowanie. Metoda NGS opiera
sie na trzech etapach: izolacji i stworzeniu biblioteki jednoniciowego DNA,
amplifikacji matrycy oraz réwnoleglego masowego sekwencjonowania. Po-
zwala ona uzyskac gigabazy danych genomowych z jednego sekwencjono-
wania?’. Otrzymane wyniki nalezy poddac wnikliwej analizie statystycznej,
uwzgledniajac m.in. wspolczynnik informacji o polimorfizmie (z ang. poly-
morphism information content, dalej jako PIC) i site dyskryminacji (z ang.
power of discrimination, dalej jako PD)?%. Celem tej analizy jest oznaczenie

26 B. Sygit, E. Sadowska, Rysopis genetyczny..., wyd. cyt., s. 5-15.

27 K. Lohmann, Ch. Klein, Next Generation Sequencing and the Future of Ge-
netic Diagnosis, “Neurotherapeutics” 2014, Vol. 11, s. 699-707.

28 K. Babol-Pokora, A. Prosniak, R. Jacewicz, J. Berent, Baza 500 alleli SNP
w populacji centralnej Polski, ,Archiwum Medycyny Sadowej i Kryminologii”
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wartosci prawdopodobienstwa okreslajacych losowa szanse wystapienia
wygladu osobniczego?’. Nalezy pamietaé, ze analiza predykcyjna nie jest
jednoznaczna. Jej wartos¢ dowodowa jest nieporéwnywalnie nizsza niz
analizy dokonane za pomoca markeréw STR. Wynika to z epistazy oraz
korelacji wielu czynnikow srodowiskowych majacych wplyw na ekspresje
genow, np. stylu zycia, choréb czy diety®’. Niemniej, predykcja wygladu
niesie spory potencjal badawczy dla genetyki sadowej, szczegolnego zna-
czenia nabiera zas z punktu widzenia postepowania karnego. W sprawach,
w ktorych zawodza konwencjonalne metody identyfikacji, nie ma swiad-
kow zdarzenia, a zgromadzone dowody sa nierozstrzygajace, cenne infor-
macje pozyskane z kodowanych regionow genomu (uzyskane z materialu
biologicznego zabezpieczonego na miejscu zdarzenia) do stworzenia ,gene-
tycznego” portretu osoby z pewnoscia zintensyfikuja czynnosci wykrywcze,
co w istotny sposob przeklada sie na realizacje danego postepowaniad!.
Technika kryminalistyczna nie pozostaje bierna wobec takich oczekiwan.
Mowi sie, ze prowadzone badania naukowe sa bardziej uzyteczne niz teo-
retyczne, dziatalnos¢ ta polega na opracowywaniu odpowiednich narzedzi,
dzieki ktérym wlasciwe instytucje oraz instancje moga w sposob skutecz-
ny i obiektywny dochodzi¢ do prawdy?2. I tak, opracowanie nowatorskie-
go systemu predykcyjnego do analizy sladow biologicznych i szczatkow
ludzkich, ktory pozwoli na pozyskiwanie informacji o wygladzie i pocho-
dzeniu biogeograficznym czlowieka na podstawie analizy wybranych frag-
mentow jego DNA jest celem realizowanego wlasnie projektu badawczego
pt. Genetyczny portret sprawcy oraz ofiary przestepstwa — opracowanie
systemu do okreslania wygladu czlowieka i pochodzenia biogeograficzne-
go poprzez analize DNA z wykorzystaniem sekwencjonowania nastepnej
generacji (NGS), akronim NEXT. W tym przedsiewzieciu badawczym wy-
korzystane bedzie sekwencjonowanie DNA nastepnej generacji (NGS) jako
podstawowa technologia badawcza. Koresponduje to z najnowszymi tren-
dami we wspoélczesnej genetyce sadowej. Opracowane narzedzie umozliwi
uzyskanie danych na temat cech wygladu fizycznego i pochodzenia et-
nicznego nieznanej osoby na podstawie pochodzacej od niej sladow probki
biologicznej (Sladoéw biologicznych, materialu kostnego). Zatozenie, iz takie
dane moga w istotny sposob zintensyfikowaé¢ czynnosci wykrywcze jest

2008, t. LVIII, s. 27-31.

29 J. Janica i in., Polimorfizm 10 autosomalnych loci STR w populacji Podla-
sia — rozszerzenie typowego panelu badawczego, ,Archiwum Medycyny Sadowej
i Kryminologii” LVII, 2007, s. 248-251.

30 B. Sygit, E. Sadowska, Rysopis genetyczny..., wyd. cyt., s. 5-15.

sl S. Walsh i in., Developmental validation of the IrisPlex system..., wyd. cyt.,
s. 464-471; S. Walsh i in., Developmental validation of the HIrisPlex system...,
wyd. cyt., s. 150-161.

32 M. Krasuska-Korzeniec, Z profesorem Tadeuszem Widlq spacer po krymi-
nalistyce, ,Gazeta Uniwersytecka US” 2005, nr 10(130); <http://gazeta.us.edu.pl/
node/227021> czerwiec 2016.
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racjonalne. Poza tym, efekty projektu w znaczacy sposéb przyczynia sie
do rozwoju badan kryminalistycznych?33.

Rézne dziedziny techniki kryminalistycznej maja odmiennag uzytecz-
nos¢ praktyczna, jednak w wypadku metod badawczych i narzedzi juz
oferowanych przez genetyke ta kwestia pozostaje poza wszelka dyskusja.
Latwo przewidzie¢, ze tak tez bedzie w nieodleglej przysztosci, kiedy ka-
talog narzedzi kryminalistycznych wzbogaci sie o kolejne rozwiazanie,
z punktu widzenia bowiem interesu postepowania karnego informacje
zapisane w kodowanych regionach genomu sa szczegélnie przydatne. Jak
juz podkreslano, gdy w danej sprawie brak jest hipotez na temat tozsa-
mosci sprawcy lub ofiary, wowczas nieocenione staja sie narzedzia Sled-
cze, ktore poszerzaja mozliwos¢ wykorzystania analizy DNA. W katalogu
tych narzedzi genetyki sadowej sa juz masowe badania przesiewowe (jest
to najstarsze narzedzie) i baza danych DNA. Obserwacja dynamiczne-
go postepu, jaki zachodzi w tej nauce pozwala na optymizm co do tego,
ze 6w katalog zasili kolejne narzedzie, tj. systemy predykcyjne, biegly ge-
netyk moze bowiem siegnac¢ po markery stuzace predykcji cech wygladu
zewnetrznego i pochodzenia biogeograficznego®*. W tym miejscu trzeba
zwroci¢ uwage na bardzo istotna kwestie, tj. rozwazania na temat ana-
lizy regionéw genomu, ktére maja wplyw na fenotyp osoby, bezwzgled-
nie wymagaja poglebienia o aspekty natury etycznej i prawnej®, to jed-
nak wykracza poza ramy niniejszych rozwazan. Dos¢ tylko wspomnie¢,
ze na lamach fachowych czasopism prezentowane jest stanowisko, iz cech
fizycznych nie mozna rozwaza¢ w kategoriach informacji intymnej, gdyz
sa one jawne, a ponadto prowadzone w tym kierunku analizy DNA maja
sens w wypadku prébek biologicznych pochodzacych od nieznanych osob,
w zwiazku z tym nie mozna tez méwic o tamaniu praw czlowieka. W ba-
zach danych nie przechowuje sie informaciji o fenotypie, stad nie pojawia
sie problem ochrony danych osobowych, niemniej kwestia ta wymaga pre-
cyzyjnych regulacji®®.

33 Projekt pt. Genetyczny portret sprawcy oraz ofiary przestepstwa — opra-
cowanie systemu do okreslania wygladu czlowieka i pochodzenia biogeograficz-
nego poprzez analize DNA z wykorzystaniem sekwencjonowania nastepnej ge-
neracji (NGS), nr DOB-BIO7/17/01/2015, jest finansowany przez Narodowe Cen-
trum Badan i Rozwoju. W sktad Konsorcjum wchodzg: Centralne Laboratorium
Kryminalistyczne Policji (lider projektu), Katedra Medycyny Sadowej Wydziatu
Lekarskiego Collegium Medicum UMK, Uniwersytet Jagiellonski w Krakowie,
Warszawski Uniwersytet Medyczny, Wyzsza Szkola Policji w Szczytnie, RX FFW
spoltka celowa sp. z o.0.

3% M. Kata, D. Wilk, J. Wojcikiewicz (red.), Ekspertyza sadowa. Zagadnienia
wybrane, Warszawa 2017, s. 249-255.

35 Szerzej na ten temat zob.: M. Kayser, P.M. Schneider, DNA-based predic-
tion..., wyd. cyt., s. 154-161.

36 'W. Branicki, E. Pospiech, T. Kupiec, J. Styrna, Nowy wymiar..., wyd. cyt.,
s. 183-184.
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Slowa kluczowe: genetyka sadowa,
kryminalistyczne fenotypowanie
DNA, SNP, polimorfizm, predykcja
koloru skory, predykcja koloru oczu,
metylacja DNA.

Streszczenie: W celu rozwigzania spraw
kryminalnych organy Scigania korzystaja
ze wszystkich dostepnych metod wspot-
czesnej genetyki sadowej. W dzisiejszych
czasach jedna z bardziej obiecujacych
w badaniach kryminalistycznych jest
fenotypowanie DNA, ktore opiera sie
na predykcji zewnetrznych, widocznych
cech z DNA pozyskanego ze $ladu bio-
logicznego. Moze to zawezi¢ krag podej-
rzanych o popelnienie przestepstwa po-
przez stworzenie ,genetycznego” portretu
nieznanych sprawcéw oraz by¢ pomocne
w identyfikacji tozsamosci oséb.

Keywords: forensic genetics,

forensic DNA phenotyping, SNP,
polymorphism, skin colour
prediction, eye colour prediction, DNA
methylation.

Summary: In order to solve investiga-
tions, law enforcement agencies use all
available methods of modern forensic
genetics. One of the most promising
method of today is forensic DNA phe-
notyping, which is based on prediction
of externally visible characteristic from
DNA obtained from biological samples.
This can narrow down the circle of sus-
pects of committing a crime by creating
a “genetic” portrait of unknown per-
petrators and be helpful in identifying
people’s identities.



