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WYKORZYSTANIE ANALIZY DNA DO
IDENTYFIKACJI NN ZWLOK I SZCZATKOW
LUDZKICH

Streszczenie

Identyfikacja NN zwlok i szczatkow ludzkich jest procesem zmierzajacym do
ustalenia tozsamosci osoby, ktorej ciato (fragmenty ciata) lub szczatki zostaty
odnalezione w okolicznosciach niepozwalajacych na ustalenie jej personaliow.
Jest to proces o charakterze wieloptaszczyznowym, wykorzystujacy metody
badawcze z wielu dziedzin nauk sagdowych. Wsréd nich istotne znaczenie maja
badania genetyczne, umozliwiajace analiz¢ réznorodnego materiatu biologicznego,
w tym archiwalnego.

Stowa kluczowe: NN zwloki, szczatki ludzkie, metody identyfikacji

Wstep

Identyfikacja NN zwlok i szczatkdéw ludzkich jest procesem zmierzajacym
do ustalenia tozsamosci osoby zmartej. W niektorych przypadkach, z uwagi
na okolicznosci, czas 1 miejsce ujawnienia, zwtoki podlegaja przeobrazeniom
posmiertnym (rozktadowi, pofragmentowaniu, zwegleniu lub zeszkieleto-
wieniu). W konsekwencji wizualna identyfikacja ciata przez okazanie nie
jest mozliwa. W tej sytuacji jedynym sposobem ustalenia tozsamosci staje
si¢ analiza genetyczna obejmujaca okreslenie profilu DNA nieznanej osoby
i porownanie go z profilami genetycznymi jej domniemanych krewnych'.
Bez wzgledu na to, jakie metody identyfikacji zostang zastosowane, ich

' E. Kapinska, Z. Szczerkowska, Ustalenie tozsamosci nieznanej osoby w oparciu o okreslenie

profilu DNA z ekshumowanych szczqtkow ludzkich, ,,Archiwum Medycyny Sadowej i Krymi-
nologii” 2008, t. LVIII, s. 32-36.
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efektem powinno by¢ ustalenie tozsamosci zwlok, co z kolei umozliwia
podjecie czynnosci prawnych zwigzanych z uznaniem danej osoby za zmarta.

Procedura postepowania w przypadku ujawnienia NN zwlok
Zgodnie z Zarzadzeniem Komendanta Gtownego Policji nr 48 z dnia
28 czerwca 2018 r., w przypadku ujawnienia NN zwlok dyzurny jednost-
ki Policji zleca zabezpieczenie miejsca znalezienia NN zwtok, zapewnia
przyjazd lekarza w celu stwierdzenia zgonu, kieruje na miejsce zdarzenia
zespot dochodzeniowo-$ledczy oraz informuje wlasciwego miejscowo
prokuratora o fakcie ujawnienia NN zwtok. Na miejscu zdarzenia zespot
dochodzeniowo-$ledczy dokonuje ogledzin NN zwlok, zabezpiecza znale-
zione $lady 1 przedmioty oraz wykonuje zdjecia zwlok z uwzglednieniem
czterech uje¢ glowy, sylwetki, lewej malzowiny usznej, a takze zdjecia ze
szczegbdlnym uwzglednieniem cech charakterystycznych, w tym: blizn,
tatuazy, znamion itp., z zachowaniem zasad fotografii skalowej. Kolejne
czynnosci obejmujg pobranie odciskow linii papilarnych palcow rak i dtoni
oraz pobranie probki biologicznej do badan genetycznych. Kluczowa kwestig
dalszego kierunku prowadzenia czynno$ci dochodzeniowo-$ledczych jest
uzyskanie wstepnej oceny bieglego lekarza co do przyczyny $mierci, dlatego
udziat lekarza medycyny sadowej w ogledzinach jest uzasadniony. Jednostka
Policji wtasciwa miejscowo do prowadzenia czynnos$ci identyfikacyjnych
jest jednostka, na ktorej terenie NN zwloki zostaty ujawnione. W przypadku
gdy zgon nastapil w placowce leczniczej, czynnosci identyfikacyjne bedzie
prowadzi¢ jednostka Policji, na ktorej terenie NN osoba przebywata przed
hospitalizacja. Analizowane zarzadzenie w rozdziale 8 wymienia 10 metod
identyfikacji NN zwtok:
1) poroéwnanie odbitek linii papilarnych;
2) porownanie profilu DNA;
3) pordéwnanie cech rysopisowych 1 znakdéw szczegdlnych, w tym blizn
1 tatuazy;
4) poréwnanie danych medycznych o przebytych zabiegach leczniczych
oraz chirurgicznych;
5) rozpoznanie rzeczy osobistych;
6) rozpoznanie na podstawie dokumentow ujawnionych przy NN zwlo-
kach lub szczatkach NN zwtok;
7) rozpoznanie przez swiadkow, cztonkow rodziny lub znajomych;
8) badanie uzebienia i innych danych odontologicznych;
9) badanie radiologiczne;
10) badanie antroposkopijne.
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Prowadzac identyfikacj¢ NN zwlok, w pierwszej kolejnosci nalezy do-
kona¢ wstepnych ustalen zmierzajacych do identyfikacji NN zwtok, ktore
obejmujg analiz¢ okolicznosci ich znalezienia 1 wyniki przeprowadzonych
wywiadow. W nastepnej kolejnosci dokonuje si¢ typowania NN zwtok
polegajacego na poréwnaniu rysopisoOw, w tym znakow szczegolnych NN
zwlok, z zarejestrowanymi w Krajowym Systemie Informacji Policji (KSIP).
W czasie sadowo-lekarskiej sekcji zwlok technik kryminalistyki wykonuje
dokumentacje fotograficzng oraz w miare mozliwosci pobiera odciski linii
papilarnych palcow rak i dtoni, a takze probki materialu biologicznego na
potrzeby badan genetycznych. Zarzadzenie nakazuje niezwtoczne prze-
prowadzenie wywiadu daktyloskopijnego. W przypadku negatywnego
wyniku wywiadu daktyloskopijnego lub gdy ze wzgledu na zaawansowane
zmiany po$miertne nie byto mozliwe pobranie odciskow linii papilarnych,
funkcjonariusz Policji zleca oznaczenie profilu DNA i rejestracje w bazie
danych DNA. W uzasadnionych przypadkach zabezpiecza si¢ czaszke do
badan antropometrycznych i antroposkopijnych.

NN zwtloki uwaza si¢ za zidentyfikowane, gdy zostaty rozpoznane przez
cztonka najblizszej rodziny, opiekuna prawnego lub co najmniej dwie osoby,
ktore bezposrednio znaty zmartego. Oprocz powyzszych metod identyfikacji
ustalenie tozsamo$ci NN zwlok mozliwe jest poprzez uzyskanie pozytywnego
wyniku wywiadu daktyloskopijnego lub pozytywnej ekspertyzy daktylo-
skopijnej oraz zebranie innych dowodow stwierdzajacych tozsamos$¢ NN
zwlok, w tym pozytywnego wyniku poréwnania profilu DNA lub ekspertyzy
badan antroposkopijnych.

Wazna kwestig jest prawidlowe dokumentowanie przeprowadzonych
czynnosci identyfikacyjnych. Przyktadowa ,,Teczka identyfikacji NN
zwlok” powinna zawiera¢ dwa rodzaje dokumentoéw. Na pierwsze, zwia-
zane z identyfikacja NN zwtok, sktadajg si¢: kopie protokoléw ogledzin
NN zwtok, odziezy i miejsca ich znalezienia, odpis protokotu sekcji NN
zwlok, dokumentacja fotograficzna, w tym zdjecia sygnalityczne, zdjecia
odziezy, przedmiotow znalezionych przy NN zwlokach, tatuazy 1 znakow
szczegblnych oraz matzowin usznych, karta daktyloskopijna z odciskami
linii papilarnych NN zwtok wraz z wynikiem przeszukania w automatycz-
nym systemie identyfikacji daktyloskopijnej AFIS, dokumentacja dotyczaca
pobrania materiatu biologicznego do badan DNA, zlecenia jego oznaczenia
1 rejestracji profilu DNA w bazie danych DNA, ekspertyzy, opinie 1 inne
ustalenia lub ich odpisy, ktore moga si¢ przyczyni¢ do identyfikacji NN
zwlok. Druga grupa dokumentéw obejmuje notatke o terminie i miejscu po-
chowku NN zwtlok oraz notatki z innych czynnosci wykonanych w sprawie,
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potwierdzenia dokonanych rejestracji i sprawdzen oraz typowan dotycza-
cych NN zwlok w KSIP, jak rowniez karte kontroli i nadzoru stuzbowego?.

Analiza DNA w regionach niekodujacych

Ze wzgledu na mozliwos$ci oznaczenia profilu DNA w réznorodnym
materiale biologicznym, takim jak krew, $lina, wtosy lub kosci, oraz wyko-
nania badan materiatu zabezpieczonego przed wielu laty, badania genetyczne
wedtug wytycznych Miedzynarodowego Towarzystwa Genetyki Sagdowej
(International Society for Forensic Genetics — ISFG) zostaty umieszczone
na pierwszym miejscu stosowanych metod identyfikacji. Ma to zwigzek
z faktem, Ze nie zawsze mozliwe jest pobranie odbitek linii papilarnych
ze zwlok®.

W przypadku NN zwtok i szczatkow ludzkich badania genetyczne po-
legaja na oznaczeniu profilu DNA, a nastgpnie jego poréwnaniu z profilami
uzyskanymi z zabezpieczonego materiatu ante mortem lub profilami DNA
potencjalnych krewnych (rodzicow, rodzenstwa, dzieci). Badania genetyczne
nie sg badaniami indywidualnymi, ale pozwalaja ze stuprocentowa pewnos-
cig wykluczy¢ tozsamo$¢ zwtok. Natomiast w sytuacji braku wykluczenia
wynik analizy poréwnawczej opiera si¢ na analizie statystyczne;.

Decyzja, jaki rodzaj materiatu biologicznego trzeba pobra¢ z NN zwlok,
powinna by¢ podejmowana indywidualnie w zaleznos$ci od konkretnej
sytuacji. Do badan, ktorych celem jest oznaczenie profilu genetycznego,
mozna wykorzysta¢ np. probki wysuszonej krwi, wlosy, fragmenty trzo-
nu kosci udowej lub fragmenty kosci ramieniowej (ok. 5 cm), zeby badz
fragmenty tkanek®.

Na potrzeby identyfikacji osobniczej od ponad 20 lat stosuje si¢ analize
polimorficznych sekwencji mikrosatelitarnych DNA jadrowego, tj. marke-
réw typu STR (ang. short tandem repeats). Dzigki zastosowaniu metody
multipleksowej reakcji tancuchowej polimerazy (multipleks PCR) istnieje
mozliwos$¢ jednoczesnej analizy wielu markeréw STR, nawet w bardzo

2 Zarzadzenie Komendanta Gtoéwnego Policji z dnia 28 czerwca 2018 r. w sprawie prowadzenia

przez Policj¢ poszukiwania osoby zaginionej oraz postgpowania w przypadku ujawnienia osoby
o nieustalonej tozsamosci lub znalezienia nieznanych zwlok oraz szczatkdéw ludzkich, Dz.Urz.
KGP.2018.77
3 M. Prinz, A. Carracedo, W.R. Mayr, N. Morling, T.J. Parsons, A. Sajantila, R. Scheithauer,
H. Schmitter, P.M. Schneider, DNA Commission of the International Society for Forensic
Genetics (ISFG): Recommendations regarding the role of forensic genetics for disaster victim
identification (DVI), ,,Forensic Science International”: Genetics” 2007, nr 1, s. 3—12.
1. Sottyszewski, B. Mtodziejowski, R. Ptoski, W. Pepinski, J. Janica, Kryminalistyczne i sgqdowo-
-lekarskie metody identyfikacji zwlok i szczqtkow ludzkich, ,,Problemy Kryminalistyki” 2003,
nr 239, s. 7-12.



Wykorzystanie analizy DNA... 357

matych i silnie zdegradowanych §ladach biologicznych. Metoda ta mozna
bada¢ wszystkie rodzaje materiatu biologicznego. Analiza DNA za pomocg
zestawow multipleksowych STR ma duzg site¢ dyskryminacji. Niemniej
w przypadkach kiedy mamy do czynienia z probkami DNA o znacznym
stopniu degradacji, wykorzystuje si¢ mini-STR oraz markery polimorfizmu
pojedynczego nukleotydu SNP (Single Nucleotide Polymorphism)®.

Do celéw ustalenia pokrewienstwa mi¢dzy NN zwlokami a cztonkami
rodziny wykorzystuje si¢ rowniez badania polimorfizmu chromosomu Y,
ktorego charakterystyczng cecha jest dziedziczenie tylko w linii meskie;,
co pozwala na ustalenie pokrewienstwa miedzy ojcem a synem, dziadkiem
a wnukiem itp. Kolejnym badaniem, ktére mozna wykona¢ do tych celow,
jest analiza polimorfizmu chromosomu X, pozwalajaca na ustalenie pokre-
wienstwa np. matki z domniemanym synem. W przypadku silnie zdegra-
dowanego materialu biologicznego, ktéry nie moze zosta¢ wykorzystany
do analizy DNA jadrowego, stosuje si¢ analize sekwencji DNA mitochon-
drialnego (mtDNA). Zgodnie z przyjetym modelem dziedziczenia wszyscy
potomkowie jednej matki posiadaja identyczne haplotypy mitochondralnego
DNA. Badania DNA mitochondrialnego w trzech hiperzmiennych regionach
petli D maja duze znaczenie w analizach identyfikacyjnych kosci (w tym
zebow) 1 wlosow pozbawionych cebulki. Ze wzgledu na wystgpowanie
wielu kopii badania DNA mitochondrialnego daja wigksze szanse powo-
dzenia w przypadku silnie zdegradowanego materiatu biologicznego, ktory
nie moze zosta¢ wykorzystany do analizy DNA jadrowego. Nalezy jednak
pamigtac, ze analiza statystyczna wynikow powinna by¢ oparta na odpowied-
nio duzej i reprezentatywnej bazie haplotypéw mtDNA populacji, z ktorej
moze pochodzi¢ NN osoba (baza referencyjna). Ma to szczegdlnie istotne
znaczenie przy szacowaniu czestosci rzadkich i unikatowych haplotypowe.

Doswiadczenia wielu panstw wskazuja, ze bazy danych DNA zawierajace
markery typu STR pozwalaja na wykorzystanie tego narzedzia do celow
ustalenia tozsamosci NN zwtok. Dzigki systemowi informatycznemu bazy
danych DNA istnieje mozliwos¢ pordwnania 1 dopasowania profilu DNA
oznaczonego dla NN zwlok lub szczatkéw ludzkich z profilami DNA rodzin
(rodzice, rodzenstwo, dzieci) osob zgltoszonych jako zaginione. Od tych os6b
pobiera si¢ jako materiat por6wnawczy wymazy z jamy ustnej lub krew.

5

J. Drabik, Markery miniSTR jako nowa technologia badania sladow biologicznych w krymina-
listyce, ,,Problemy Kryminalistyki” 2007, nr 258, s. 56—62.

P. Daca, M. Mielnik-Sikorska, J. Bednarek, T. Grzybowski, Ocena stopnia wysycenia bazy danych
mitochondrialnego DNA dla populacji Polski, ,,Archiwum Medycyny Sadowej i Kryminologii”
2010, t. LX, s. 263-269.

6
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Analiza statystyczna wynikéw badan genetycznych

Program Familias’ jest narzedziem wykorzystywanym do szacowania
ilorazu wiarygodnosci oraz warto$ci prawdopodobienstwa pokrewienstwa
w sprawach spornego ojcostwa, jak tez w sprawach poszukiwawczych
1 identyfikacyjnych osob zaginionych lub 0sob i zwlok o nieustalonej tozsa-
mosci, przy zalozeniu réznego stopnia pokrewienstwa z ich domniemanymi
krewnymi. Oprogramowanie umozliwia wykonywanie obliczen o wigkszym
stopniu skomplikowania z uwzglednieniem ewentualnych mutacji, alleli ze-
rowych, ,,drop out”/,,drop in”. Pozwala przeprowadza¢ analize przypadkow,
w ktorych uwzgledni¢ nalezy takie problemy jak chow wsobny, kazirodz-
two oraz pokrewienstwo wsrdd matej, zamknigtej populacji. Program daje
mozliwo$¢ zbadania stopnia pokrewienstwa pomigdzy ofiarami katastrof
masowych a domniemanymi krewnymi®.

W przypadku analizy stopnia pokrewienstwa stosowane jest obliczenie
statystyczne oparte na wyliczaniu ilorazu wiarygodnosci (likelihood ratio),
a nastepnie przeksztalceniu otrzymanego ilorazu wiarygodnosci w forme
prawdopodobienstwa pokrewienstwa. ROwnanie wartosci LR zaktada po-
réwnanie prawdopodobienstw ustalenia dowodu z badan genetycznych przy
zatozeniu dwoch alternatywnych hipotez (iloraz dwoch prawdopodobienstw
warunkowych)’.

Pr (dowod/H))
Pr (dowéd/H.)

gdzie:

LR — likelihood ratio (iloraz wiarygodnosci)

Pr — prawdopodobienstwo

dowod — zestawy alleli (profile DNA analizowanych 0s6b)
H,: hipoteza 1

H.,: hipoteza 2

7 https://familias.no/ (dostep: 15.09.2024).

8 T. Egeland, D. Kling, P. Mostad, Relationship Inference with Familias and R Statistical Method
in Forensic Genetics, Elsevier, Amsterdam et al. 2016.

°  J. Drabek, Validation of software for calculating the likelihood ratio for parentage and kinship,
,,Forensic Science International: Genetics” 2009, nr 3, s. 112—118.
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Nastepnie otrzymang warto$¢ przeksztatca si¢ w prawdopodobienstwo

pokrewienstwa, korzystajac ze wzoru:
p= LR
LR+1

gdzie:

LR — likelihood ratio (iloraz wiarygodnosci)

P — prawdopodobienstwo pokrewienstwa'

Polskie Towarzystwo Medycyny Sadowej i Kryminologii wydato re-
komendacje¢ do interpretacji wynikow analizy statystycznej, wedtug ktorej
potwierdzenie ojcostwa/pokrewienstwa nastepuje po uzyskaniu wyniku LR
>1 000 000, co odpowiada prawdopodobienstwu co najmniej 99,9999%".

Analiza DNA w regionach kodujacych

Genetyka sagdowa jest dynamicznie rozwijajaca si¢ dyscypling naukowa,
dlatego sukcesywnie opracowywane sg nowe narz¢dzia badawcze, ktore
mogg znalez¢ zastosowanie rowniez w procesie identyfikacji NN zwtok
1 szczatkdw ludzkich. Fenotypowanie jest stosunkowo nowym zagadnieniem
w genetyce sagdowej 1 nie jest wykorzystywane w rutynowo prowadzonych
sprawach kryminalistycznych czy identyfikacyjnych'?. Dzigki fenotypowaniu
mozna okresli¢ zewnetrzne cechy wygladu danej osoby za posrednictwem
analizy jej DNA. Aktualnie dostepne sa komercyjne zestawy odczynnikdéw
umozliwiajace oznaczenie takich cech wygladu jak kolor wlosow, kolor
oczu, kolor skory 1 wiek biologiczny. Mozliwe jest rowniez okreslenie
pochodzenia biogeograficznego'. Ma to kluczowe znaczenie w przypadku
braku materiatu poréwnawczego.

Z ograniczeniem wykorzystania fenotypowania w sprawach krymi-
nalistycznych wigze si¢ wiele aspektow. Gléwne trudnosci obejmuja in-
terpretacje zlozonych danych genetycznych, kwestie etyczne zwigzane
z prywatnos$cig oraz regulacje prawne dotyczace mozliwosci wykorzystania
tej technologii. Obecnie stosowane metody analizy DNA obejmujg markery
STR zlokalizowane w niekodujacych regionach DNA. Do fenotypowania
wykorzystuje si¢, oprocz fragmentow niekodujacych, rowniez markery
znajdujace si¢ w obszarze ludzkiego genomu kodujacym biatka. Fakt ten

10" https://familias.name/Files/manualFamilias.pdf (dostep: 15.09.2024).
http://'www.ptmsik.pl/komisja-genetyki-sadowej/zasady-atestacji-na-rok-2016 (dostep: 15.09.2024).
P. Dabas, S. Jain, H. Khajuria, B.P. Nayak, Forensic DNA phenotyping: Inferring phenotypic
traits from crime scene DNA, ,,Journal of Forensic and Legal Medicine” 2022, nr 88, s. 102351.
P.M. Schneider, B. Prainsack, M. Kayser, The use of forensic DNA phenotyping in predicting
appearance and biogeographic ancestry, ,Deutsches Arzteblatt International” 2019, nr 51-52,
s. 873-880.
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jest gldownym powodem obaw o naruszenie prywatnosci badanej osoby,
gdyz moze ujawni¢ indywidualne cechy dawcy probki. Jesli chodzi o aspekt
prawny wykorzystania tej metody, to nie jest ona regulowana w polskim
prawie, a co za tym idzie — nie ma zadnych norm co do jej wykorzystania,
w zwigzku z powyzZszym istnieje mozliwo§¢ wykonania fenotypowania dla
celow genetyki sadowej. Jako ze metoda ta jest narzedziem badawczym,
a jej celem jest tylko wspomaganie prowadzonych postgpowan, fenoty-
powanie nie powinno by¢ jedynym dowodem w sprawie wykorzystanym
do identyfikacji osob. W sprawach identyfikacyjnych NN zwtok ludzkich,
ktore ze wzgledu na stopien zachowania szczatkow nie kwalifikujg si¢ do
identyfikacji innymi metodami, fenotypowanie daje mozliwos$¢ skutecznego
zawezenia grona poszukiwanych osob.

Przysztos¢ fenotypowania DNA wydaje si¢ obiecujaca, zwlaszcza
w konteks$cie rozwoju technologii sekwencjonowania i dalszego postepu
w kierunku bardziej precyzyjnych i wszechstronnych analiz. Juz obecnie
odkrywane sg nowe markery predykcyjne dla wigkszej liczby cech wy-
gladu, takich jak kolor brwi, piegi, struktura wlosoéw, wypadanie wiosow
u mezezyzn, wysoki wzrost 1 siwienie. Trwaja prace réwniez nad ustaleniem
takich cech wygladu jak morfologia uszu, typ zarostu na twarzy oraz ksztalt
twarzy, jednakze fenotypowanie ww. cech nie jest jeszcze wystarczajaco
skuteczne, by powstaly komercyjne zestawy pozwalajace je oznaczyc¢'.

Opis przypadkow

Przypadek 1

W listopadzie 2018 r. w niezamieszkanym budynku na terenie wojewodztwa
mazowieckiego funkcjonariusze Policji ujawnili zwloki objete p6znymi
zmianami przeobrazeniowymi. Sadowo-lekarskie ogledziny zwlok pozwolity
na ustalenie, iz nalezg one do m¢zczyzny w wielu ok. 65-70 lat. W toku
prowadzonego postepowania stwierdzono, ze w analizowanym okresie nie
zgloszono zaginigcia mezczyzny w podobnym wieku i o zblizonej budowie
ciala. Podjete czynnosci prowadzone przez policjantoéw pionu kryminalnego

4 M. Kayser, W. Branicki, W. Parson, C. Phillips, Recent advances in forensic DNA phenotyping
of appearance, ancestry and age, ,,Forensic Science International: Genetics” 2023, nr 65,
s. 102870; M. Kukla-Bartoszek, E. Pospiech, A. Wozniak, M. Boron, J. Kartowska-Pik, P. Te-
isseyre, M. Zubanska, A. Bronikowska, T. Grzybowski, R. Ptoski, M. Spolnicka, W. Branicki,
DNA-based predictive models for the presence of freckles, ,,Forensic Science International:
Genetics” 2019, nr 42, s. 252-259; A. Alshehhi, A. Almarzooqi, K. Alhammadi, N. Werghi,
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pozwolily na wytypowanie, ze NN me¢zczyzng moze by¢ Rafal M. niepo-
siadajacy statego miejsca zamieszkania.

Ze wzgledu na stan zwlok nie mozna byto przeprowadzi¢ identyfika-
cji przez okazanie, jak rowniez wywiadu daktyloskopijnego — niezbgdne
okazato si¢ zatem wykonanie badan genetycznych. Badania te w pierwszej
kolejnosci wymagaty oznaczenia profilu DNA z fragmentu kosci udowej
NN mezczyzny. Kolejnym etapem bylo odnalezienie cztonkoéw jego zyja-
cej rodziny w celu pobrania materiatu biologicznego w postaci wymazow
z jamy ustnej, oznaczenie profilu lub profili DNA oraz wykonanie analizy
pokrewienstwa. Niestety poszukiwania zyjacej rodziny zakonczyty si¢ nie-
powodzeniem. Me¢zczyzna nie miat dzieci ani rodzenstwa, a jego rodzice
po $mierci zostali skremowani. W tej sytuacji jedyng krewna, od ktorej
mozna bylto pobra¢ probke materiatu porownawczego, byta zmarta w 1984
r. jego domniemana babcia ze strony matki. Przeprowadzona w kwietniu
2021 r. ekshumacja umozliwita pobranie zgba i trzech fragmentow kos$ci
dtugich. Badania genetyczne za pomocg zestawu STR wykazaty, ze NN
me¢zczyzna z prawdopodobienstwem wynoszacym P = 0,98 jest wnukiem
eksuhumowanej kobiety. Uzyskany wynik analizy statystycznej nie byt
jednak wystarczajacy, aby jednoznacznie potwierdzi¢ pokrewienstwo
badanych oséb. Niezbg¢dne bylo wykonanie badan mitochondrialnego
DNA umozliwiajgcego ustalenie pokrewienstwa w linii matczynej. W wy-
niku przeprowadzonych badan, uwzgledniajac wyniki uzyskane w toku
sporzadzania wczesniejszej opinii, ustalono, ze z prawdopodobienstwem
P > 0,999 NN mezczyzna jest spokrewniony z ekshumowang kobieta, od
ktérej pobrano material biologiczny.

Przypadek 2

We wrze$niu 2020 r. na terenie kompleksu lesnego ujawniono zwtoki NN
mezczyzny. Zwloki objete byly zaawansowanymi zmianami posmiertnymi.
Podjete w sprawie czynnos$ci doprowadzity do przyjecia hipotezy, ze denat
to poszukiwany od dwoch miesiecy pensjonariusz domu opieki, ktorego
zaginiecie zglosit osrodek. Z uwagi na stan zachowania zwtok niemozliwe
byto przeprowadzenie okazania czlonkom rodziny, zatem niezbedne stato
si¢ wykonanie badan genetycznych. Ze zwlok pobrano fragment kosci
udowej, a od domniemanego brata i przyrodniej siostry denata — wymazy
z jamy ustnej jako material porownawczy. Badania przeprowadzono za
pomoca zestawu odczynnikéw, ktore zawierajg 23 STR autosomalne oraz
3 STR zlokalizowane na chromosomie Y. W wyniku badan ustalono, ze
z prawdopodobienstwem graniczacym z pewnoscia (P > 0,999999) NN
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me¢zcezyzna jest bratem i bratem przyrodnim osob, od ktoérych pobrano
materiat porownawczy.

Podsumowanie

Obecnie trudno sobie wyobrazi¢ czynnos$ci identyfikacji NN zwtok bez
udzialu analizy DNA, czego wymownym potwierdzeniem sg statystyki
wykonywanych ekspertyz z tego zakresu. Aktualnie uzywane zestawy od-
czynnikow wykorzystujacych panele STR autosomalnych i chromosoméw Y
1 X pozwalaja w wielu przypadkach na identyfikacje NN zwlok 1 szczatkow
ludzkich z prawdopodobienstwem graniczagcym z pewnoscig. Pozytywny
wynik identyfikacji genetycznej w duzej mierze zalezy od jako$ci materiatu
biologicznego pobranego ze zwtok lub szczatkow ludzkich. Na wynik analizy
statystycznej pokrewienstwa znaczacy wpltyw ma stopien pokrewienstwa
pomigdzy analizowanymi osobami. Nie bez znaczenia jest rOwniez zakres
mozliwych do wykonania w laboratorium sgdowym badan adekwatnych
do potrzeb zleceniodawcy.
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