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WYKORZYSTANIE ANALIZY DNA
W DZIALANIACH ZESPOLOW ,ARCHIWUM X"

The use of DNA analysis by , X Files” investigationéams

Wprowadzenie

Od 1999 roku w strukturach organizacyjnych Poligjikcjonup zespoty
0 charakterze operacyjritedczym zajmujce sé nierozwigzanymi dotychczas
sprawami, nazwane przez media ,Archiwum X”". Zespynosz rézne na-
zwy, i tak np. w Komendzie Wojewddzkiej Policji wrakowie jest to M-
dzywydziatlowy Zesp6t do spraw Niewygjaonych, Komendzie Wojewddzkiej
Policji w Gdaisku Zesp6t Niewykrytych Przegtstw czy w Komendzie Sto-
lecznej Policji Zespdt do spraw Niewykrytych Zaldjs Pierwowzorem do
powotania tego typu jednostek byto funkcjosag od 1981 roku w Federalnym
Biurze Kryminalnym Stanéw Zjednoczonych Ameryki (FBNprodowe Cen-
trum do spraw Analizy Brutalnej Przegtzaici (National Center for The Ana-
lysis of Violent Crime). W aktach pogpowai karnych, ktorymi zajmuj sie
zespoty z Archiwum X, znajdajsie roznorodnesrodki dowodowe, w tym do-
wody rzeczowe oraflady kryminalistyczne, ktére nioa zbadé aktualnie sto-
sowanymi technikami badawczymi. Bki poréwnaniu uzyskanych danych
z bada laboratoryjnych z informacjami zgromadzonymi w &etz danych (np.
daktyloskopijnej AFIS czy genetycznej Genom)iwe staje s dokonanie
identyfikacji kryminalistycznej. V&éd nowoczesnych technologii badawczych
role pierwszoplanow odgryway badania genetyczne. [Rki nim mazliwe jest
nie tylko zidentyfikowanie dawcy substancji biolognej do materiatu dowo-

L https:/iwww2.fbi.gov/hgfisd/cirg/ncave.htm (dest 1.06.2017).
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dowego, ale i ustalenie pokrewiggwa 0s0b; $one réwni¢ pomocne w iden-
tyfikacji zwtok lub szcatkéw ludzkich o nieustalonej teamdci. Zaleh tych
bada jest maliwosé efektywnego i wiarygodnego oznaczania profili DNA
nawet na podstawie niewielkiej $id materiatu biologicznego, ktory do nie-
dawna nie przedstawiat istotnej watbdowodowsj, takze ze wzgddu na wy-
soki poziom degradacji. Ma to kluczowe znaczenikryminalistycznej anali-
zie §ladow biologicznych, ktére wczriej mogtly by badane jedynie metodami
wymagajcymi zwycia znacgcej ilosci materiatlu. Uzyskanie pozytywnego
wyniku oznaczenia profilu DNA umnitiwia powigzanie tychsladow czy do-
wodow rzeczowych z potencjalnym sprawgprzesgpstwa lub pokrzywdzo-
nym, a uzyskane informacje stwarz@jowe maliwosci dziatax zespotu ,Ar-
chiwum X”. Nalezy odnotow& rowniez fakt, ze na przestrzeni kilkunastu lat,
jakie uptyrety od wprowadzenia badaDNA do praktyki kryminalistycznej,
zmianie ulegty nie tylko metody i zakres wykonywahybada, ale rownie
instrumentarium badawcze, sposoby wnioskowania waszdzia statystyczne
umazliwiajace dokonanie identyfikacji kryminalistycznej. Poziloto na uzy-
skanie rezultatow badawczych charakteryeygh s¢ wysoks wartadscia dowo-
dowg oraz wiarygodnécia w wyniku znacgcego ograniczenia subiektywizmu
biegtego podczas procesu wnioskowania. Celem amuyjadt przedstawienie
aktualnych maliwosci wykorzystania kryminalistycznych batlegenetycz-
nych, ktére mog zost& zastosowane w procesie wykrywczym w ppstva-
niach karnych realizowanych przez zespoty ,ArchiwXm

Analiza akt postepowania karnego oraz zgromadzonej
dokumentacji pozaprocesowej

Analiza spraw niewyjmionych rozpoczyna siod zebrania i kompilaciji
zgromadzonych podczas pgstwania karnego informacji. Niezwykle przy-
datne g zapiski zamieszczone w protokotach z czyehprocesowych, notat-
kach sporgdzanych przez przedstawicieli organdaigania, szkicach, zel
ciach czy metryczkach dmizonych do zabezpieczonyghadow kryminali-
stycznych. Sp&od wielu rodzajowsladéw ujawnionych i zabezpieczonych na
miejscu zdarze kryminalnych coraz wksze znaczenie mgpubstancije biolo-
giczne. Rozwoj technologii badawczych oraz wnioskaaapartego na fun-
damencie naukowym powodujee profil genetyczny mma oznacz§ i zinter-
pretowa@& nawet na podstawie minimalnej §& ujawnionego materiatu biolo-

2 M.J. Butler, Y. Shen, R.B. McCor@he development of reduced size STR amplicon®s to

for analysis of degraded DNAJournal of Forensic Sciences” 2003, nr 48 (51,0564-1064.
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gicznegd. Pozytywn cechy dla procesu identyfikacji kryminalistycznej jest
fakt, iz $lady tego rodzaju powstajczesto niezaleénie od woli uczestnikow
zdarzenia, np.lady na niedopatkach papieroséw, substancja thosvoz
-potowa na kierownicy lub wlosy pozostawione najstie zdarzenia. &t tez

w wyniku analizy dokumentacji mibwe jest sprawdzenie, czy tego typu sub-
stancje zostaly zabezpieczone, oraz oszacowanippmdobiéstwa uzyska-
nia wynikow nadajcych s¢ do identyfikacji kryminalistycznej. Warto pagni
tat, ze na podstawie na przyktad dokumentacji fotografigzstanowice] za-
tacznik do protokotu ogdzin miejsca zdarzenia moa z powodzeniem wnio-
skowa o przebiegu i okoliczriziach zdarzenfa co daje racjonalnpodstaw

do selekcji prébek do bafigenetycznych. Naky tez dod&, ze dokumentacja
fotograficzna topografii oraz morfologi§ladéw krwawych, spordlzona

w trakcie ogédzin miejsca zdarzenia, uiwia analiz przebiegu i okoliczno-
§ci samego z&gia, jego dynamizmu, co prowadzi do weryfikacjnisfacych
wersji sledczych albo do stworzenia nowych. Ekzipozyskaniu informacji ze-
branych podczas prowadzonego ppstvania biegly otrzymuje dane, na pod-
stawie ktérych mee w sposéb racjonalny padjdecyzg o wykonaniu bada
prébek substanciji.

W trakcie ponownej analizy materiatébw spraw prowadzh przez ze-
spoty z ,Archiwum X" warto zwréei uwag na to, w jaki sposéBlady biolo-
giczne zostaly zabezpieczone. Prawidlowo zabezpieczaréwno pod wze
dem procesowym, jak i techniczny$tady biologiczne pozwalgjbowiem na
uzyskanie wiarygodnych wynikéw bad®NA. Z dawiadczeér autoréw wyni-
ka, ze jesli substancje biologiczne nie byly poprawnie zaliezpone, to w spo-
s6b negatywny wplywato to na wyniki badBNA. Nie tylko sam sposdéb pa-
kowania, ktory nie gwarantowat ochrony dowodu roeeego i jego cech iden-
tyfikacyjnych, ale i brak na metryczkach czytelnyahiebudacych watpliwo-
$ci oznaczeé oraz deficyt zapisow dotygaych historycznych faktéw odnasz
cych sé do materialu dowodowego (np. uprzednie otwier&ojgert i ponowne
ich zamykanie) powodujeg wykonanie badalaboratoryjnych staje siniece-
lowe. Gdy warunki prawidtowego zabezpieczenia ieptowywania materiatu
biologicznego s spetnione, to profil DNA, na podstawie ktéregoiwa bedzie
identyfikacja kryminalistyczna, ntoa uzyska nawet po kilkunastu latach.

® M. Szczepaniedadania genetyczne DNA naytek procesu karnegqZeszyty Prawnicze”

2013, nr 13 (1), s. 171-184.
J. Gysiorowski,Nowoczesne technologie w kryminalistygéultura Bezpieczéstwa. Nauka
— Praktyka — Refleksje” 2016, nr 21, s. 73-114.
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Identyfikacja rodzajowa sladéw biologicznych

Przez wiele lat ujawnianiéladéw biologicznych i identyfikacja rodzaju
substancji opieraly sina metodach optycznych, chemicznych, immunochro-
matograficznych lub mieszanych (optyczno-chemichjyBo ujawnianisla-
doéw niewidocznych wwietle widzialnym dla ludzkiego oka éa przydatno-
scig charakteryzuje siwizualizacja substancji biologicznych metodamofier
scencyjnymi, z gyciem odpowiednich filtréw odcinggych. Zaletami technik
fluorescencyjnych gsrelatywnie niskie koszty i co najwaiejsze, meliwosé
przeprowadzenia nieniszgz/ch bada na przestrzennym miejscu zdarzenia
lub na powierzchni badanego dowodu rzeczowego @zmyah rozmiarach.
Pozwala to na ujawnienie i zlokalizowanie oraz éleie morfologii nawar-
stwien materiatu biologicznego powstatych w trakcie zeaia lub majcych
zwigzek z préh ich usungcia po zdarzeniu. Warto podkhe, ze wykorzysta-
nie alternatywnegarédia swiatta w trakcie ponownych oglzin, nawet po
uptywie dlugiego czasu, stwarza szanse na ujawaétadoéw, ktore nie zostaty
zabezpieczone w trakcie pierwszych czydmgrocesowych przeprowadzo-
nych po zdarzeniu. Co wdej, proby zacieranidadow biologicznych nie sta-
nowig przeszkody w ich wizualizacji i zabezpieczeniunps&artgciowego
materiatu genetycznego

Obecnie podkrda sk, iz kluczowym problemem w procesie zabezpiecza-
nia sladow biologicznych na potrzeby analizy DNA jesbpanie dostatecznej
ilosci probki materiatu biologicznego w sposaéb, ktérinimalizuje ryzyko je-
go zanieczyszczeniaytlz zniszczenia. Wszystkie etapy ujawnienia i zabezpie
czenia materiatu biologicznego mastotny wptyw na wyniki badalaborato-
ryjnych oraz na wyegnicte wnioski identyfikacyjne. Nierzadko zdarza &k,
iz nie jest maliwe dokonanie na przyktad pozytywnej identyfikakfyminali-
stycznej ze wzgdu na zastosowanie nietawej wymazowki czy te nieod-
powiedniego opakowania. Nale mie¢ na uwadzeze materiat biologiczny
stosunkowo tatwo ulega procesom degradacji. Czymmiklatore mag wptyw
na ten proces,asvysoka temperatura i da wilgotnag¢, mikroorganizmy, dla
ktorych np. krew stanowi dopipazywke do rozwoju, czynniki fizyczne i che-
miczné. Std tez podczas decydowania o wykonaniu badenetycznych ar-
chiwalnych substanciji biologicznych najezdaw#& sobie spraw, ze materiat

5 M. Szeremet, W. Pefski, A. Niemcunowicz-Janica, M. Skowfrska, A. Sackiewicz, I. Pta-
szynska-Sarosiek, M. OklotaDcena wizualizacjsladéw biologicznych zzyciem alterna-
tywnegazgrodia swiatta (ALS) w aspekcie ich identyfikacji genetyczp®jchiwum Medycy-
ny Sdowej i Kryminologii” 2010, t. LX, s. 248-257.

I. Bogusz, M. BoguszTechnika kryminalistycznalady biologiczng Wydawnictwo Cen-
trum Szkolenia Policji, Legionowo 2013.
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dowodowy zabezpieczony wiele lat temu z@mie spetni@ wymogoéw obo-
wiazujacych przy aktualnie stosowanych metodach had»tyczy to szcze-
gOllnie maliwosci wysfpienia zjawiska kontaminacji. Jest to niegadany
proces polegagy na niekontrolowanym zmieszaniu, skrawaniu ré@&norod-
nych substanciji biologicznych w ngwatas¢. Gdy do takiego zjawiska dojdzie
w laboratorium genetycznym, miiwe bedzie jego zdiagnozowanie, natomiast
podczas etapu ujawniania i zabezpieczalaidu kryminalistycznego w prakty-
ce nie ma maiwosci sprawdzenia, czy nie doszto do zanieczyszczerdbki
egzogennym materiatem biologicznym. Kontaminacg goéwnym zrédiem
uzyskiwania bdnych wynikéw i niedoktadn@i podczas procesu wnioskowa-
nia. Jejzrodiem mog by¢ zarbwno osoby bigce udziat w czynniiach, jak

i narzdzia i odczynniki, ktorymi i postuguj’. Ze wzgbdu na ogroma czu-
los¢ metod analiz genetycznych istotne jest ujawnieérabezpieczenidadow
biologicznych zgodne z procedurami oraz ickirpéjsze badania laboratoryjne
w systemie dobrej praktyki laboratoryjne;j.

Problemem, z ktérym zmagasie biegli w trakcie analizy archiwalnych
sladéw biologicznych, jest esty brak maliwosci prawidtowej identyfikaciji
rodzaju substancji biologicznych i jej przynaiesci gatunkowej. Testy wep-
ne okrélajace jedynie rodzaj substancji biologicznej nie aneljarakteru spe-
cyficznego. Oznacza toz imargines popetnienia ¢gtu jest duy. Zasadnicz
trudncicia w interpretacji wynikow metod niespecyficznych tjesytuacia,
w ktorej wynik pozytywny nie jest jednoznaczny 2mdyfikach ujawnionego
sladu biologicznego, a wynik negatywny nie ozna&jdjaku. Mae wéwczas
wystapi¢ zjawisko fatszywie dodatnich i ujemnych wynikéwoggpdowanych
reakcp z innymi substancjami aiposzukiwane. Tale poditae, na ktorym wy-
stepuje slad, maze wchodzt w reakcje chemiczne, ktére zmienidjib niszca
cechy pierwotngladu biologicznego. W zwiku z powyszym dobor metody
jest uzaleniony od rodzajuéladu biologicznego, jego wielkoi i ilosci, a take
od rodzaju podtza, na ktbrym on wyspuje, co nie zawsze przynosi spodzie-
wane efekty w postaci identyfikacji rodzajowej m&# biologicznego. Pro-
blemem jest te destrukcyjny charakter wielu testéw wmhych, szczegodlnie
gdy mamy do czynienia z niewiglkloscia badanego materidtuSytuacja ma-
tej wiarygodndci wynikéw odnosi si takze do testow identyfikapych przy-
naleznosé gatunkowy substanciji. Wynika to z faktue standardowo stosowane
metody badawcze opiesagic na reakcjach immunochromatograficznych. Pro-

7 R. Pawlowski, A. Dettlaff-ikol, R. Paszkowska, Z. JankowsBlgd przedlaboratoryjny

w genetyce glowej. Kontaminacja materiatu biologicznego na sa&lkeyjnej ,Archiwum
Medycyny Sdowej i Kryminologii” 2001, nr 4, s. 369-376.

R. Wiodarczyk,Kryminalistyczneslady biologiczne ,portretem” sprawcéw zabojstw i in-
nych przestpstw ,Annales Academiae Medicae Stetinesis” 2007, $uhs. 159-165.
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cesy degradacji chemicznej czy fizycznej powaduj wyniki nie zawsze $
adekwatne do rzeczywisin. Powyzsza sytuacja spowodowata rozpoczto
poszukiwania bardziej wiarygodnych i obiektywnycletod identyfikacjisla-
dow biologicznych. Na szczegglmwag: zastuguje technika detekcji w opar-
ciu o obecn&¢ w sladzie biologicznym specyficznych dla danych tkawoek
steczek mRNA. Podstawmetody identyfikacji ptyndw biologicznych przez
profilowanie mRNA jest faktze komérki obecne w wimych ptynach biolo-
gicznych wykazuj specyficzny wzor ekspresji gendw i syntezbijatka w cha-
rakterystycznych dla nich #oiact. Jak dogd zidentyfikowano kilkadziest
markeréw mRNA charakterystycznych dla poszczegolmgdzaajéw materiatu
biologicznego. Wrdd zalet tej metody, oprocz specyficzaia czutasci (dzigki
zastosowaniu reakcji amplifikacji metpdCR), naley wymienic réwniez ta-
twos¢ analizy. Konsekwengijtych zalet jest mdiwosé uzyskania pozytywne-
go wyniku bada genetycznych z prébek archiwalnych. Wysoka wiadygé¢
metody identyfikacyjne] wynika z istnienia unikatego wzoru ekspresji ge-
néw dla komérek i organéw o mdych funkcjach. Na anakzZRNA skiadag sie
nastpujace etapy: izolacja RNA, odwrotna transkrypcja, pani@ci, powie-
lanie okrélonych transkryptéw i detekcja amplikondw. W przghga gdy ilgé¢
badanego materiatu biologicznego jest znikomazliwosé jednoczesnej am-
plifikacji RNA i DNA pozwala na uniknricie strat materiatu badawczé§o

Znaczenie sekwencji mikrosatelitarnych

W genomie cziowieka wytdia st sekwencje powtdrzone, ktére wgst
puja w wielu kopiach i charakteryzujsie okreslong dlugascia, rodzajem oraz
uktadem nukleotydéw. Wkszasi¢ z nich nie koduje biatek. YW6d sekwencji
powtdrzonych wyréni¢ mozna:

- sekwencje rozproszone, w ktérych elementy powtaceage s3 od-

dzielone od siebie innymi sekwencjami,

- sekwencje tandemowe, gdzie motywy powtayzajsé 3 ulozone

obok siebie.

Powtérzenia tandemowe to zblokowane, seryjne paetoa krotkiej se-
kwencji nukleotyddw, rod ktorych wyrénia sk sekwencje mikrosatelitarne.
Sekwencje, zwane rowrieSTR (ang.short tandem repedgts sktadag Ssi¢

% 3. Juusola, J. Ballantynilultiplex mRNA profiling for the identification obdy fluids ,Fo-

rensic Science International” 2005, t. 152, s. 1-12

103, Jakubowska, A. Maciejewska, R. PawtowskRNA profiling in identification of biologi-
cal fluids in forensic geneticgProblems of Forensic Sciences” 2011, t. LXXXV4L, 204—
215.
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z powtarzajcych sé motywow zawierajcych od 2 do 12 par zasad. Liczba
powtarzagcych s¢ sekwencji zwykle waha giw granicach od 10 do 50, a ich
dhugas¢ catkowita wynosi 50-500 par zasadSekwencje te zlokalizowang s
czesciej w euchromatynie, wygbuja tez w centromerach i telomerach. Mikro-
satelity mog wystpowa jako powtdrzenia identycznych sekwencji lub prze-
dzielone krétkimi wstawkami sktadgymi sk z kilku nukleotydéw. W formie
ztozonej sekwencje wyspuja jako chgi dwdch lub wécej rodzajéw powtarza-
jacych sé motywow. Ocenia gi ze wszystkie sekwencje typu STR obejmuj
tacznie okoto 3% ludzkiego genomiuZaréwno zawart, jak i rozmieszcze-
nie r&nych powtérzé tego typu w genomiggssilnie zré&nicowane, wysipuja
najczsciej w regionach niekodggych. Wyptkiem g tutaj chgi powtdrzeé
tréj- i szeécionukleotydowych, ktéreasniemal dwukrotnie estsze w eksonach
niz w intronach i regionach rizygenowych. Ich pozytywna selekcja w ekso-
nach sugerujeze mog one mi€ znaczenie funkcjonalne i pednfunkcje regu-
latorowg. Istotry konsekweng zgromadzeniach jednostek powtérzonych
w regionach niekodagych jest ich selektywna olydnosé i zwigzana z tym
mozliwo$é swobodnej ewolucji zgodnie z modelem naturalfym/ysoka po-
datnG¢ ciaggdw prostych powtérzesekwencji na mutacje i wynikgly z niej
polimorfizm dtugaci czyng z sekwencji powtarzggych se¢ bogatezrodio
zmienndci genotypowey'.

Warto podkréli¢, ze z wyptkiem bliznigt monozygotycznych istnienie
dwéch osob nawet spokrewnionych ze gsdtiore miatyby tak samy kombi-
nacg alleli mikrosatelitarnych, jest wysoce nieprawddpbne. Analiza digj
liczby (np. 20) polimorficznych uktadéw mikrosatalinych pozwala zatem
ustal¢ unikatowy profil genetyczny dla kdego cztowieka. W zwiku z po-
wyzszym wydaje si oczywiste,ze badania genetyczne powinny¢bwszdzie
tam, gdzie jest to mitiwe, wykorzystywane w dziataniach zespotéw ,Archi-
wum X"*°. Na ich podstawie mitiwa bedzie kryminalistyczna identyfikacja
indywidualna ladz grupowa.

M. Korytko, I. Laczmaska, Sekwencje mikrosatelitarne i ich wykorzystanie w miistyce
medycznej,Kosmos” 2016, nr 65 (1), s. 11-16

2 J.E. Lygo, P.E. Johnson, D.J. Holdaway, S. Wodedraf.P. Whitaker, T.M. Clayton, C.P.

Kimpton, P. Gill, The validation of short tandem repeat (STR) logi dse in forensic

casework, International Journal of Legal Medicine” 1994,107, s. 77-89.

N. Morling, Amplification of short tandem repeat loci using RGRlethods in Molecular

Biology” 1998, nr 98, s. 173-180.

4 F.A. Palazzo, T.R. Gregoryhe case for junk DNALOS Genetics Published: 2014, May 8.

http://dx.doi.org/10.1371/journal.pgen.100435.

T. Kupiec, W. BranickiBadania genetyczne domniemanychgkéav generata Wiadystawa

Sikorskiego, Archiwum Medycyny Sdowej i Kryminologii” 2009, t. LIX, s. 9-14.
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Metody analizy DNA przydatne w dziataniach ,Archiwum X"

Analiza polimorficznych sekwencji mikrosatelitarty®NA jadrowego
technilg PCR jest aktualnie metgd wyboru w badaniach zmierzaych do
ustalenia pokrewiestwa i powazaniasladu biologicznego z dawczabezpie-
czonego materiatu dowodowego. Wykorzystywaneestawy odczynnikéw do
analiz sekwencji typu STR zlokalizowanych zaréwnocheomosomach auto-
somalnych, jak i chromosomach pici: Y i w mniejszgakresie na chromoso-
mie X. Zastosowanie reakcji PCR pozwala na gdkrée genotypow szeregu
loci DNA nawet z bardzo matych i staryéladéw biologicznycl. W praktyce
JArchiwum X” nierzadko zdarzajsie sytuacje, kiedy w aktach spraw znajduj
si¢ zabezpieczonélady biologiczne, ogsto zawieragjce niewiellg ilos¢ sub-
stancji biologicznych pozostaipo innych badaniach kryminalistycznych (na
przyktad serologicznych). Zazwyczaj materiat biobzgy jest zdegradowany,
a jego ilé¢ — niewystarczara do rutynowej analizy standardowym zestawem
markeréw STR. W takiej sytuacji laboratoria magykona badania panelem
markerow STR, ktére w swoim skladzie zawigrajci miniSTR. § to marke-
ry, ktére pozwalaj na amplifikacg produktéw PCR znacznie krotszych w za-
kresie dlugéci 50-150 par zasad, gdy standardovigwane zestawy odczyn-
nikow generuj produkty amplifikacji w zakresie diuga od 100 do 450 par
zasad. Wykorzystanie zestawéw multipleksowych zeajgeych duzg liczbe
tzw. miniSTR ma za zadanie poprawienie wynikéw ayaBTR w przypad-
kach, gdy w wyniku dziatania czynnikéw zeytrznych doszto do degradacii
DNA. Przyktadem takich panelpszestawy zawierage 21 lub 22 autosomal-
nych markeréw STR, locus Y-STR i locus amelogeninp#aaczania pici.

W sytuacji gdy zostanujawnioneslady linii papilarnych naniesione na
dowody rzeczowe zabezpieczone na miejscach zdarapiinalnego, lecz
nie nadaj si¢ one do daktyloskopijnych bafladentyfikacyjnych ze wzghbu
na zbyt ma4 liczbe minucji, metod z wyboru jest wykorzystanie analizy DNA
okreslanej mianem LCN (Low Copy Number). Metoda LCN-DNAmési¢c od
standardowych analiz STR przede wszystkimgkazeniem liczby cykli ter-
micznych PCR. Pozwala to na uzyskiwanie uktadu cedimprficznych ju
z kilkudzieskciu pikograméw DNA, czyli w teorii z kilku komérelDodanie
szé&ciu cykli termicznych do standardowego protokotualidowanego na 28
cykli skutkuje teoretycznie 64-krotnym wzrostemsdoproduktu PCR, jednak-
ze zazwyczaj towarzygzmu niekorzystne zjawiska, takie jak wypadanielialle
i pojawianie s} dodatkowych pikéw, obecté pikbw pochodzcych od nie-

18 D.M. Coble, M.J. ButlerCharacterization of new miniSTR loci to aid analysislegraded
DNA, ,Journal of Forensic Sciences” 2005, nr 50 (1%3-53.
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specyficznych produktéw amplifikacji, a takdysproporcje sygnatéw w hetero-
zygotach. Stwarza to powe problemy interpretacyjne, a ponadto ahrwia-
rygodnag¢ rezultatbw. Technika LCN stosowana jest przede wikay

w odniesieniu do pojedynczych komérek nabtonkowyohjdupcych sé np.

w substancji thuszczowo-potowej naskorka lub materbiologicznego zawie-
rajacego znikome iléci zdegradowanego DNA

W sytuaciji kiedy nie ma nitiwosci wykonania badania DNAygirowego,
mozliwe jest zastosowanie analizy mtDNA z wykorzyseamireakcji sekwen-
cjonowania. Budowa mtDNA idi sie istotnie od struktury DNAgdrowego.
Ma kolisty struktue i przyjmuje superskicong konformacg przestrzengy co
zapewnia wyszy odpornd¢ na degradagjw stosunku do DNA gdrowego.
Wyizolowany mtDNA amplifikuje si z uzyciem starterow specyficznych dla
zmiennych regionéw HV1, HV2 i HV3, ktére znajdwgic wewmntrz petli D,
tzw. regionu kontrolnego. Produkty amplifikacji maje s¢ sekwencjonowa-
niu, a nasfpnie rozdziatowi elektroforetycznemu. Bki specjalistycznemu
oprogramowaniu biegty uzyskuje informaap utazeniu kolejnych nukleoty-
dow w badanym fragmencie nici DNA, a punktem odeigis jest Sekwencja
Referencyjna z Cambridge, tzw. CRS (ang. Cambridge ReferS8equence).
Stanowi ona standard, z ktorym zestawian&szystkie nowo zsekwencjono-
wane haplotyp¥’.

Z uwagi na sposob dziedziczenia tylko w linii mateej uzyskany w ba-
daniu profil mtDNA nie pozwala jednoznacznie wskaraoby, od ktérej po-
chodzi zabezpieczondlad biologiczny. Jednak, co wae, badanie to unib-
wia wykluczenie z kggu typowanych os6b. Ze wzglu na wys¢powanie wie-
lu kopii badania DNA mitochondrialnego dayvicksze szanse powodzenia
w przypadku silnie zdegradowanego materiatlu biabgego, ktory nie ma
zost& wykorzystany do analizy DNAagirowego. Analiza taka jest przydatna
przede wszystkim w badaniach materiatéw z ekshunflagjci, zeby), a take
wlosow pozbawionych cebulek. W przypadku wioséw aghgch czy niewiel-
kich fragmentéw trzonu wtosa (o diugm ponizej 2,5 cm) analiza mtDNA jest
metod; z wyboru. Podobnprocedug maozna zastosowaw przypadku badania
materiatu kostnego. Natg podkrsli¢, ze przydatné tych bada w dziata-
niach ,Archiwum X’ ma zacznie mniejgavartas¢ identyfikacyjry niz analiza
DNA jadrowegd®.

7 B. Budowle, J.A. Eisenberg, A. van Dashglidity of low copy number typing and applica-
tions to forensic scienceCroatian Medical Journal” 2009, nr 50 (3), s. 20%7.

18 K. Gaweda-Walerych, I. SottyszewskZastosowanie analizy mitochondrialnego DNA w ba-
daniach kryminalistycznych — perspektyyBroblemy Kryminalistyki” 2005, nr 248, s. 5-13.

19 K. Skonieczna, J. Bednarek, U. Rogalla, M.Mak, M. Gorzkiewicz, K. Linkowska, A. Du-
leba, K.Sliwka, T. GrzybowskiWykorzystanie ogijnie¢ genomiki mitochondrialnej w ba-
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Baza danych DNA

Baza danych DNA stanowi istotny element w zakresspasnagania pro-
cesu wykrywczego, m.in. w dochodzeniu sprawstwaesigstw, rodziciel-
stwa, pokrewigstwa, osOb zaginionych oraz zwitok i szgdw ludzkich.
W zwiazku z powyszym zespoly ,Archiwum X’ systematycznie korzystaj
z zasobéw bazy. Natg podkréli¢, ze zasadnicg funkcjonalndcig bazy da-
nych DNA jest identyfikacja danej osoby jako podajrej o dokonanie prze-
stepstwa, identyfikacja os6b o nieustalonejgamdci, usitujgcych ukryg swo-
ja tozsamaé, oraz identyfikacja zwiok i szatkow ludzkicH®. Kluczowe zna-
czenie ma mdiwos¢ kojarzenia zapisanych w niej profili genetycznych,
a w szczegOlniei:

- $ladow zabezpieczonych na miejscu zdarzenia zgysob

- $ladow zabezpieczonych nazrych miejscach zdarsiena terytorium

Europy;

— oznaczonych w trakcie bafigrofili DNA z profilami juz zarejestro-

wanymi w bazie w zwizku z realizagj innych czynnéci policyjnych;

— zwlok o nieustalonej tesamdci z ewentualg rodzing — w celach iden-

tyfikacyjnych.

Baza profili genetycznych DNA unitiwia zatem optymaliza¢j procesu
wykrywczego dzgki powiagzaniusladow z podejrzanymiatzeniu spraw trak-
towanych wczéniej jako odebne i wreszcie uniiwieniu identyfikacji osdb,
N.N. zwiok i szcatkow ludzkich. Kluczow kwesth jest efektywné¢ wyko-
rzystania bazy danych DNA, ktéra wzhj mierze zalgy od liczby zgroma-
dzonych w niej profili DNA. Od wielu lat notujeesbardzo niski odsetek popu-
lacji polskiej, ktorej profile DNA znajdyjsic w bazie, co skutkuje testosun-
kowo nisk efektywndcia jej wykorzystani&..

Perspektywy rozwoju badai genetycznych

Genetyka, jak kala gaz nauki, podlega gglemu rozwojowi. Nieustan-
nie rozszerzangoryzonty tej dziedziny. Powstaje corazeéj nowych me-
tod badawczych wykorzystigych najnowsze agjniecia nauki. Dla zespotéw
JArchiwum X" istotne znaczenie ma miwos¢ poszerzenia zasobu informaciji

daniach genetycznardowych opartych na analizie sekwencji ludzkiego rhitadrialnego
DNA, ,Archiwum Medycyny Sdowej i Kryminologii” 2012, t. LXII, s. 213-218.

M. Goc, H. Dibrowska,Polska baza DNA — dzi jutro, ,Problemy Kryminalistyki” 2002,
nr 237, s. 5-7.

F. Santos, H. Machado, S. Silégrensic DNA databases in European countries: ig siz
linked to performance?Life Sciences. Society and Policy” 2013, nr 912.
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mozliwych do uzyskania w trakcie balgenetycznych. Nowoczesne metody
analityczne, ktoregswprowadzane do praktyki, pozwalajie tylko na genoty-
powanie (oznaczanie profilu DNA), ale i oznaczazeeh fenotypowych. Me-
tody te zostaly zdefiniowane jako fenotypowanie DN celéw kryminali-
stycznych (forensic DNA phenotyping — FDP).sMW nich na szczegd@n
uwag zastuguy te, na podstawie ktérych ridave staje s¢ okreslenie pocho-
dzenia biogeograficznego, predykcja pigmentacjiqiko oczu, wtosow i sko-
ry), a take przyblizanie chronologicznego wieku cziowieka. Mimoriie g
one standardem w kryminalistycznych badaniach gemmych, to jednak po-
zwalap na uzyskanie wzgtinie wiarygodnych rezultatow i medy¢ stoso-
wane réwnie do analizy starego materiatu kostn&go

W ostatnich latach genetycy corazlsz uwag skupiaj na zastosowa-
niu analizy DNA rdlin i zwierzat w procesie wykrywczym. Obecne metody
analizy DNA dag mazliwosé¢ zidentyfikowania gatunku danejstmy lub zwie-
rzecia oraz miejsca ich wygiowania na podstawie przeprowadzonych hada
sladéw pozostawionych na ofierze, sprawcy lub przethoh przespstwa.
Do tego typu badawykorzystuje si DNA rosliny lub zwierzcia, zarbwnog-
drowy, jak i mitochondrialny, a w przypadkuslia takze chloroplastowsy.

Podsumowanie

Wiele niewyj@nionych spraw, ktérymi zajmaljsie zespoty ,Archiwum
X", zostato rozwgzanych dzki intensywnej pracy funkcjonariuszy zaréwno
pionu kryminalnego, jak i dochodzeniowledczego, ale rownieprzy aktyw-
nym udziale biegtych z laboratoriéw kryminalistygzh. Do zada laborato-
ribw kryminalistycznych naley wykonanie wspétczesnymi metodami bada
sladéw kryminalistycznych zabezpieczonych w tychtgoswaniach. Naley
podkreli¢, ze dzeki wykorzystaniu bada genetycznych w analiziéladow
biologicznych maliwe jest odtworzenie przebiegu zdarzenia, zidekbyfanie
0s6b w nim uczestnigeych i ostateczne ustalenie podczas rozprayipse;
sprawcy zdarzenia. Metody badgenetycznychssciagte doskonalone, co po-
zwala na wykonanie oznaczenia profilu DNA nawetpodstawie niewielkiej
ilosci materiatu biologicznego ujawnionego na miejsdarzenia. W ostatnich
latach wdraono réwnig nowe markery, ktére umbwiaja predykcg cech fe-
notypowych. Ma@na przypuszcza ze coraz bardziej wyrafinowane metody

22 W. Branicki, E. Pépiech, T. Kupiec, J. Styrn&lowy wymiar ekspertyzy DNA — potrzeba
szkoleé ekspertow i odbiorcow ekspertyArchiwum Medycyny Sdowej i Kryminologii”
2014, nr 64 (3), s. 175-194.

23 W. Branicki, T. Kupiec, P. Wotska-Nowak,Badania DNA dla celéwgslowych Wydaw-
nictwo Instytutu Ekspertyzgflowych, Krakéw 2008.
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bada& genetycznych dzla w coraz szerszym zakresie wykorzystywane wdsie
cym procesie wykrywczym, jak rOéwriew rozwigzywaniu niewyjanionych
spraw archiwalnych.

Streszczenie

Celem niniejszego opracowania jest analiza aktealmiazliwosci wykorzysta-
nia bada genetycznych na potrzeby zespotéw élaeych jako ,,Archiwum X”. Zalet
tych bada jest fakt,ze istnieje realna nitiwos¢ uzyskania profilu DNA nawet z nie-
wielkiej ilosci materiatu biologicznego zabezpieczonego w telagkdzin miejsca
zdarzenia. Aktualnie stosowane metody pozwaléyniez na badanigladow biolo-
gicznych, w ktérych DNA ulegt znageej degradacii.

Stowa kluczowe:, Archiwum X”, analiza DNA, STR, profil DNA, bazaashych DNA

Summary

The aim of this study is the analysis of currengégiloilities of using genetic stu-
dies to needs of teams called the “X Archive”. Thegaminations have an advantage
implied by fact, that they give a real opporturofygetting of the profile the DNA from
even a small amount of the biological material émm the course of the inspection of
the crime scene. Currently applied methods alséotethe examinations of biological
tracks in which the DNA is degraded.

Keywords: "X Files”, DNA analysis, STR, DNA profile, DNA dal@se



