OPOLSKIE STUDIA ADMINISTRACYJNO-PRAWNE XIV/4 (2)
UNIWERSYTET OPOLSKI OPOLE 2016
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Fenomen identyfikacji genetycznej

1. Podstawy naukowe identyfikacji genetycznej

Historia identyfikacji genetycznej siega zaledwie dwoch ostatnich dekad
XX w., kiedy to Alec Jeffreys odkryl sondy molekularne i opisal metode zwa-
na DNA fingerprinting, za$ Kary B. Mullis odkryl i opracowal reakcje PCR.

Identyfikacja genetyczna czlowieka opiera sie gtéwnie na analizie DNA ge-
nomowego, zawartego w jadrach komoérek, 1 rzadziej przy wykorzystaniu DNA
mitochondrialnego (mtDNA), znajdujacego sie w mitochondriach. DNA jadro-
we stanowi indywidualny kod genetyczny kazdego czlowieka z wyjatkiem bliz-
niat monozygotycznych. Najczestszym zrédtem DNA jadrowego w praktyce kry-
minalistycznej sa: krew, §lina, nasienie, wydzielina z drég rodnych oraz cebul-
ki wloséw. W kryminalistycznych badaniach genetycznych coraz czesciej wy-
korzystywane sa rowniez tzw. §lady kontaktowe w postaci substancji potowo-
-tluszczowej zawierajacej ztuszczone komorki naskérka, tworzacej slady dak-
tyloskopijne!. Jako material poréwnawczy do badan genetycznych najczeéciej
shuza wymazy éliny2 lub prébki krwi. Moga to by¢ takze cebulki wloséw badz
probki wydzielin.

Analize mtDNAS3 przeprowadza sie w przypadkach identyfikacji zwlok
zeszkieletowanych lub zwlok znajdujacych sie na daleko posunietym etapie
rozkladu gnilnego, kiedy to nastepuje szybka degradacja DNA jadrowego. Zr6d-
lem mtDNA, posiadajacego kolista forme i wystepujacego w komoérkach soma-
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my ustnej, [w:] Aktualne zagadnienia biologii..., s. 44—49.

3 K. Gaweda-Walerych, 1. Soltyszewski, Zastosowanie analizy mitochondrialnego DNA w ba-
daniach kryminalistycznych — perspektywy, ,,Problemy Kryminalistyki” 2005, nr 248, s. 5-13.
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tycznych w kilkuset kopiach, sa: koéci, zeby, paznokcie lub wlosy?, co sprawia,
ze jest ono bardzo odporne na degradacje. DNA mitochondrialne, w poréwna-
niu z DNA jadrowym, zawiera jednak zaledwie niewielki utamek procenta in-
formacji genetycznej, a ponadto dziedziczone jest wylacznie w linii matczynej,
tzn., ze dzieci tej samej kobiety maja identyczny mtDNA. DNA mitochondrial-
ne posiada wiec daleko mniejsza site dyskryminujaca (réznicujaca osoby) niz
DNA jadrowe.

Identyfikacja genetyczna stala sie wielkim osiagnieciem kryminalistyki®,
za$ ekspertyza genetyczna jest jednym z najbardziej wartoSciowych dowodow
procesowych®. Bardzo wysoka ocene warto$ci dowodowej ekspertyz genetycz-
nych potwierdzaja badania ankietowe. W ramach badan wlasnych?, przepro-
wadzonych wéréd prokuratoréw 1 sedziéw, respondenci najwyzej ocenili iden-
tyfikacje genetyczna, a nastepnie daktyloskopijna. Podobne rezultaty uzyska-
1i Jézef Wojcikiewicz® oraz Wojciech Achrem?. O sukcesie identyfikacji gene-
tycznej zdecydowalo wiele czynnikéw:

— obiektywizm wynikajacy z faktu stosowania zaawansowanych technolo-
gicznie 1 wystandaryzowanych badan aparaturowych oraz statystycznych me-
tod oceny uzyskanych wynikow;

— wysoka czutoéé osiagana poprzez wykorzystanie techniki PCR? (Polyme-
rase Chain Reaction), ktéra umozliwia synteze (namnazanie) dowolnej liczby
kopii kazdej sekwencji genomowego DNA, dzieki czemu mozliwa jest identyfi-

4 R. Wiodarczyk, Historia, terazniejszosé i perspektywy kryminalistycznych badan wtoséw ludz-
kich, Szczytno 2007, s. 44—53; R. Wlodarczyk, T. Marcinkowski, Mozliwosci identyfikacji sprawcéw
przestepstw na podstawie wloséw ludzkich znalezionych na miejscu zdarzenia, ,,Problemy Krymi-
nalistyki” 1998, nr 219, s. 56-58.

5 T. Tomaszewski, Genetyczne badania identyfikacyjne — przetom i wyzwanie kryminalistyki,
,Problemy Wspdtczesnej Kryminalistyki” 1996, t. 1, s. 127-141; idem, Ekspertyza DNA jako do-
wéd naukowy, [w:] Kryminalistyka dla prawa. Prawo dla kryminalistyki, red. V. Kwiatkowska-
-Wojcikiewicz, Torun 2010, s. 81-91.

6 M. Kleinowska, Analiza sladéw genetycznych jako dowdd w procesie karnym — cz. I, ,,Problemy
Kryminalistyki” 2006, nr 252, s. 13-20; eadem, Analiza $ladéw genetycznych jako dowdéd w proce-
ste karnym — cz. 11, ,,Problemy Kryminalistyki” 2006, nr 253, s. 9—14.

7 J. Moszczynski, Subiektywizm w badaniach kryminalistycznych. Przyczyny i zakres stosowa-
nia subiektywnych ocen w wybranych metodach identyfikacji cztowieka, Olsztyn 2011, s. 205-206.
W badaniach ankietowych przeprowadzonych w latach 2008-2009 wzielo udziat 120 prokurato-
réw oraz 91 sedziow (karnistow) z Warszawy.

8 J. Wéjcikiewicz, Dowdd naukowy w procesie sqdowym, Krakéw 2000, s. 12—13.

9 W. Achrem, Opinia bieglego z zakresu badar genetycznych w swietle analizy rezultatéw bada-
nia ankietowego. Moc dowodowa, wiarygodnosé i przydatnosé naukowego srodka dowodowego do
dowodzenia wybranych rodzajéw przestepstw, ,,Problemy Kryminalistyki” 2013, nr 282, s. 9-16;
idem, Opinia bieglego z zakresu badar genetycznych w swietle badar ankietowych. Preferencje
i oczekiwania organdw procesu karnego oraz stron postepowania karnego, ,Problemy Kryminali-
styki” 2014, nr 285, s. 34—41.

10 K. Mullis, F.A. Faloona, S. Schaff, R. Saiki, G. Horn, H. Erlich, Specific enzymatic amplifica-
tion of DNA in vitro: The polymerase chain reaction, “Cold Spring Harbor Symposia on Quantita-
tive Biology” 1986, No. 51, s. 263-273; E. Wojtuszek, M. Natecka, A. Chmiel, Badanie polimorfi-
zmu DNA przy uzyciu techniki PCR, Warszawa 2000.
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kacja os6b w oparciu o nawet znikoma ilo$¢ materiatu genetycznego, znajduja-
cego sie w $ladach biologicznych;

— duza selektywno$¢ tej metody umozliwiajaca juz identyfikacje indywidu-
alna.

Ponadto kryminalistyczne zastosowania analiz DNA korzystaja z osiagnieé
poteznej nauki, jaka jest genetyka.

Naukowym podstawom identyfikacji genetycznej, a zwlaszcza budowaniu
baz populacyjnych profili DNA i wykorzystywaniu ich do statystycznej oce-
ny wynikow analiz poréwnawczych, sprzyja prosta 1 bardzo klarowna budowa
kwasu deoksyrybonukleinowego, ktory sktada sie tylko z czterech elementow.
Sa to nukleotydy: adeninowe, tymidynowe, cytozynowe 1 guaninowe, oznacza-
ne jako: A, T, C, G. Spiralnie skrecone nici potaczone sg zawsze parami tych
samych nukleotydow — A zawsze taczy sie z T, a C z G. W ten sposob sekwen-
cja nukleotydéw jednej nici okres§la w sposéb jednoznaczny ich kolejno§é w dru-
giej. O niciach DNA, ktére utworzyly takie pary, méwi sie, ze sq wzajemnie
komplementarne.

Ponadto DNA jest niezmienny, je$li pominaé¢ kwestie transfuzji krwi oraz
transplantacji. Wiasciwoséci, jakimi charakteryzuje sie DNA — indywidualno§é,
niezmienno$¢, wysoki poziom okreslonoSci (prosta 1 klarowna struktura) oraz
niemodyfikowalnoéé!'! — w szczegblny sposéb sprzyjaja obiektywizmowi iden-
tyfikacji genetycznej.

Do identyfikacji wykorzystuje sie tylko kilkanascie kréotkich wycinkow tan-
cucha DNA, zwanych allelami, w $ci§le okreslonych miejscach na chromoso-
mach (loci). W genetyce kryminalistycznej szczegdlnie przydatne sa sekwen-
cje mikrosatelitarne, o jednostce powtarzalnej liczacej 2—6 par zasad (najczes-
ciej 4 pary zasad), zwane uktadami STR (Short Tandem Repeats)'?, powtarza-
jacych sie od kilku do kilkudziesieciu razy. U jednego osobnika w jednym Jo-
cus moga wystapi¢ maksymalnie dwa allele, ale w populacji wielu ludzi takich
alleli jest bardzo duzo. Zjawisko to okreslane jest jako polimorfizm DNA 1 sta-
nowi podstawe identyfikacji genetycznej czlowiekals.

Identyfikacja genetyczna przy wykorzystaniu techniki PCR prawie na
wszystkich etapach (ekstrakcja DNA'4, pomiar stezenia DNA', reakcja PCR
(amplifikacja) 1 rozdziat elektroforetyczny) wykonywana jest przy uzyciu zau-

11 J. Moszczynski, op. cit., s. 92—93.

12 W. Branicki, T. Kupiec, P. Wolanska-Nowak, Badania DNA dla celéw sqdowych, Krakéw
2008, s. 20-23; T.R. Moretti, A.L. Baumstark, D.A. Defenbaugh, K.M. Keys, J.B. Smerick, B. Bu-
dowle, Validation of short tandem repeats (STRs) for forensic usage: Performance testing of fluo-
rescent multiplex STR system and analysis of authentic and simulated forensic samples, “Journal
of Forensic Sciences” 2001, No. 46(3), s. 647—660.

13 R. Pawlowski, Medyczno-sqdowe badania sladéw biologicznych, Krakéw 1997, s. 89-94.
14 M. Nagy, P. Otremba, C. Kriiger, S. Bergner-Greiner, P. Anders, B. Henske, M. Prinz, L. Roewer,

Optimization and validation of fully automated silica-coated magnetic beads purification techno-
logy in forensics, “Forensic Science International” 2005, No. 152, s. 13—22.

15 M.L. Richard, R.H. Frappier, J.C. Newman, Development validation of a real-time quantita-
tive PCR assay for automated quantification of human DNA, “Journal of Forensic Sciences” 2003,
No. 48, s. 1041-1046.
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tomatyzowanej aparatury, w zwiazku z czym nie zawiera elementéw subiek-
tywizmu.

Interpretacja wynikow elektroforezy (analiza wysokosci, ksztattu i lokali-
zacjl pikéw) dokonywana jest przy udziale eksperta i nie zawsze moze by¢ jed-
noznaczna'®, Szczegdlny problem stanowia: analiza zdegradowanego materia-
tu biologicznego, zbyt mate stezenie DNA oraz mieszaniny $ladéw kilku oséb!”.
W takich przypadkach moga sie pojawiaé elementy subiektywnych ocen.

2. Opiniowanie - od identyfikacji grupowej do indywidualnej

W przypadku stwierdzenia zgodnoéci profili genetycznych dokonuje sie ob-
liczen wartoSci ilorazu wiarygodnoéci lub prawdopodobienstwa ich przypadko-
wej zbieznoéci przy wykorzystaniu populacyjnych baz danych!'8. W badaniach
genetycznych stosowane sa dwa podejscia do szacunkoéw statystycznych: orto-
doksyjne, ktére polega na obliczeniu prawdopodobienstwa powtdrzenia sie ta-
kiego samego profilu w populacji, oraz podejécie subiektywne, oparte na teorii
Bayesa prawdopodobienstw warunkowych, a w szczegdlnosci na wartosci ilo-
razu wiarygodnoéci (LR)®.

LR jest stosunkiem prawdopodobienstw dwdéch hipotez: (1) material dowo-
dowy pochodzi od tej samej osoby, od ktorej pobrano material poréwnawczy
(np. podejrzanego), (2) material dowodowy pochodzi od innej osoby, a zgodnosé
profili jest przypadkowa??. Im wieksza jest wartoéé ilorazu wiarygodnoéci, tym
mocniejszy jest dowdd na poparcie pierwszej hipotezy. W profilach, ktére nie sg
mieszaninami DNA réznych oséb, LR jest zwykta odwrotnoS$cig czestosci profilu

16 J M. Butler, Forensic DNA typing. Biology, technology, and genetics of STR markers, Amster-
dam 2005, s. 123—-179; W.C. Thompson, Subjective interpretation, laboratory and the value of fo-
rensic DNA evidence: Three case studies, “Genetica” 1995, No. 96, s. 153—-168.

17 P, Gill, J. Curran, C. Neumann, A. Kirkham, T. Clayton, J. Lambert, Interpretation of com-
plex DNA profiles using empirical models and a method to measure their robustness, “Forensic
Science International: Genetics” 2008, No. 2, s. 91-103.

18 1, Soltyszewski, A. Niemcunowicz-Janica, W. Pepinski, J. Janica, Genetyka populacyjna ukta-
dow HumFES/FPS i HumF13B w populacji pétnocno-wschodniej Polski, [w:] Aktualne zagadnie-
nia biologii..., s. 88-93; E. Sadowska, 1. Sottyszewski, G. Grzesiak, M. Lech, P. Mastowski, Cze-
stosci alleli zestawu GenePrint SilverSTR 111 Multiplet System w populacji Matopolski i Podkar-
pacia, ,Problemy Kryminalistyki” 2002, nr 238, s. 25—-27; E. Sadowska, M. Lech, 1. Sottyszewski,
Analiza 10 loci zestawu SGM Plus w probee populacyjnej Matopolski, ,,Problemy Kryminalistyki”
2004, nr 244, s. 49-52.

19 T.W. Evett, B.S. Weir, Interpreting DNA evidence. Statistical genetics for forensic scientists,
Sunderland 1998; I.W. Evett, Evaluation of DNA profiles: sense and nonsense, “Journal of Foren-
sic Sciences” 1991, No. 31, s. 205-207; A. Collins, N.E. Morton, Likelihood ratios for DNA identifi-
cation, “Proceedings of National Academy of Science USA” 1994, No. 91, s. 6007-6011; D.E. Krane,
S. Ford, J.R. Gilder, K. Inman, A. Jamieson, R. Koppl, I.I. Kornfield, D.M. Risinger, N. Rudin, M..S.
Taylor, W.C. Thompson, Sequential unmasking: A means of minimizing observer effects in forensic
DNA interpretation, “Journal of Forensic Sciences” 2008, No. 53(4), s. 1006—-1007.

20 P. Wolanska-Nowak, Interpretacja wynikéw ekspertyzy, [w:] Ekspertyza sqdowa. Zagadnienia
wybrane, red. J. Wojcikiewicz, Warszawa 2007, s. 576—587.
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w populacji. W przypadku interpretacji mieszanin wzory LR sa bardziej skom-
plikowane 1 uwzgledniaja m.in. liczbe znanych 1 nieznanych oséb oraz liczbe
1 czestoscl wystepowania poszczegdlnych alleli. Warto$é dowodu z mieszanin
DNA jest znacznie mniejsza, niz ma to miejsce w przypadku sladéw biologicz-
nych pojedynczych oséb.

W tabeli 1 przedstawione sg zakresy wartoéci LR oraz przyktad ich inter-
pretacji?!. Nalezy przy tym zaznaczyé, ze nie zostal przyjety jednolity stan-
dard w tym zakresie. Zwlaszcza wymagania co do wartosci ilorazu wiarygod-
noscl w najwyzszym progu (opinia kategoryczna lub ,,graniczaca z kategorycz-
ng”) moga sie réznié¢?2, Ustalanie wartoéci identyfikacyjnej okreélonego profi-
lu genetycznego oparte jest na obiektywnych obliczeniach statystycznych, jed-
nakze zdarzajace sie réznice w ich interpretacji nalezy uznaé za element su-
biektywizmu w tym zakresie.

Tabela 1. Przyktad interpretacji wynikow ekspertyzy genetycznej

Wartoéé¢ LR Ocena stowna Kierunek wnioskowania
1000 1 wiecej dowod bardzo moeny wsparcie hipotezy oskarzenia
330-1000 dowdd mocny ($lad pochodzi od podejrzanego/oskarzonego)
100-330 dowod dobry
33-100 dowdd $redni
1-33 dowod staby
1 nierozstrzygniety brak wsparcia zadnej z hipotez
1-0,03 dowdod staby wsparcie hipotezy obrony
0,03-0,01 dowdd $redni ($lad nie pochodzi od podejrzanego/oskarzonego)
0,01-0,003 dowéd dobry
0,003-0,001 dow6d mocny
0,001 i mniej dowdd bardzo mocny

Zro6dlo: opracowanie wlasne.

W opiniach z badan genetycznych przytaczane sa obliczone wartoéci ilora-
zu wiarygodnoéci lub prawdopodobienstwa, ktére opatrywane sa stownym ko-
mentarzem. W przypadku uzyskania pelnej zgodno$ci profili stwierdza sie np.,
ze: ,Stwierdzono zgodnosé profili genetycznych w §ladzie dowodowym 1 mate-
riale poréwnawczym, pobranym od podejrzanego, 1 szansa, ze $lad pochodzi od
podejrzanego, jest miliard razy wieksza niz mozliwo§¢ pozostawienia go przez
inna osobe”.

Wigkszoéé ekspertow nie stosuje sformutowan kategorycznych typu: ,$lad
pochodzi od podejrzanego” nawet wowczas, gdy wartos¢ ilorazu wiarygodnosci

21 T, Kupiec, Ekspertyza genetyczna, [w:] Ekspertyza sqdowa..., s. 381.

22 W Centralnym Laboratorium Kryminalistycznym KGP do wydania opinii kategorycznej wy-
magane jest, aby prawdopodobiefistwo powtérzenia sie profilu genetycznego w bazie populacyjnej
wynosito 109 lub mniej. Ustalenie progéw wartoéci prawdopodobienstwa lub ilorazu wiarygodno-
$ci odbywa sie w spos6b arbitralny — zob. np.: W.C. Thompson, S.A. Cole, Psychological aspects of
forensic identification evidence, [w:] Expert psychological testimony for the courts, eds. M. Costan-
zo, D. Krauss, K. Pezdek, New Jersey—London 2007, s. 45.
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jest bardzo wysoka. Znikome prawdopodobienstwo przypadkowe) zgodnosci pro-
fili%3 komentowane jest zazwyczaj przy uzyciu sformulowania: ,Slad pochodzi
od podejrzanego z prawdopodobienstwem graniczacym z pewnoscia’. Prakty-
ka taka wynika z zastosowania obliczen statystycznych do oceny wartosci do-
wodu 1 jest raczej wyrazem precyzji ustalen niz braku ich pewnoéci. Nie wyda-
je sie, zeby ,,zaokraglenie” statystycznego prawdopodobienstwa graniczacego
z pewnoécia do praktycznej pewnosci, po wykluczeniu mozliwosci pochodzenia
§ladu biologicznego od cztonka rodziny podejrzanego, bylo naduzyciem — wyni-
ka to z prawa wielkich liczb. Tym bardziej, ze staly rozwdj technologii pozwolit
na przekroczenie kolejnego rubikonu w badaniach genetycznych. ,,W poczatko-
wym okresie analiz warto$é parametru prawdopodobienstwa wynosita 107, co
oznaczato, ze w grupie 10 000 000 niespokrewnionych oséb hipotetycznie jed-
na ma taki profil DNA. Wynik obliczenn matematycznych pozwalatl jedynie na
identyfikacje grupowa. Stosowane obecnie zestawy do genotypowania pozwa-
laja na oznaczenie tej wartoéci w skali zblizonej do 1028, Tak wiec, biorac pod
uwage prawa genetyki populacyjnej oraz reguly prawdopodobienstwa, nie po-
jawli sie inna, niespokrewniona, przypadkowa osoba z populacji, ktéra bedzie
miala taki sam profil DNA. Co wiecej, takiej osoby takze nie bylo od poczatku
istnienia gatunku”?4.

3. Identyfikacja genetyczna ,,zfotym” standardem identyfikacji
kryminalistycznej

Identyfikacja oparta na profilach DNA stala sie szybko wzorcem kryminali-
stycznego dowodu naukowego, odstaniajac jednoczes$nie braki podstaw nauko-
wych we wszystkich innych (w r6znym stopniu) metodach identyfikacyjnych,
poza badaniami fizykochemicznymi.

Nagle zauwazono, ze wielu dyscyplinom kryminalistyki brakuje oparcia na
naukowych teoriach 1 wystarczajacych danych do§wiadczalnych, jak réwniez
precyzyjnych metodyk w prowadzonych badaniach poréwnawczych. Identyfika-
cja daktyloskopijna, uwazana wczeéniej za ,ztoty” standard identyfikacji czlo-
wieka, a tym bardziej identyfikacja pismoznawcza, traseologiczna, mechano-
skopijna, identyfikacja broni palnej i inne znalazty sie w ogniu krytyki, zwlasz-
cza na tamach amerykanskich periodykéw kryminalistycznych. Miedzy innymi
w ksigzce K.M. Pyrek o wymownym tytule: Forensic science under siege. The
challenges of forensic laboratories and the medico-legal death investigation sys-
tem?® znajdujemy szereg bardzo krytycznych wypowiedzi.

23 W.C. Thompson, F. Taroni, C.G.G. Aitken, How the probability of a false positive affects the
value of DNA evidence, “Journal of Forensic Sciences” 2003, No. 48(1), s. 47-54.

24 W. Achrem, Proces indywidualizacji w kryminalistycznych badaniach genetycznych, [w:] Prze-
stepczosé, dowody, prawo. Ksiega jubileuszowa prof. Bronistawa Mtodziejowskiego, red. J. Mosz-
czynski, D. Solodov, I. Soltyszewski, Olsztyn 2016, s. 39—56.

25 K.M. Pyrek, Forensic science under siege. The challenges of forensic laboratories and the me-
dico-legal death investigation system, Amsterdam 2007.
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W przetomowym raporcie o stanie kryminalistyki, opracowanym przez Na-
tional Academy of Science na zlecenie Kongresu USA (2009 r.), dokonano kry-
tycznej oceny podstaw naukowych metod identyfikacyjnych w nastepujacych
dyscyplinach kryminalistyki: daktyloskopia, badania broni palnej, mechano-
skopia, odontoskopia, traseologia, badania dokumentéw, badania biologiczne
(genetyka, wlosy, analiza §ladow krwawych), badania fizykochemiczne (lakie-
ry, narkotyki, wtékna, ptyny, materialy wybuchowe) oraz badania zapiséw cy-
frowych. W rezultacie model identyfikacji genetyczne) wskazano jako wzorco-
wy, natomiast pozostalym metodom, z wyjatkiem badan fizykochemicznych, za-
rzucono brak wystarczajacych podstaw naukowych2é. Do podobnych wnioskéw
doszli takze naukowcy z Uniwersytetu w Lozannie, ktérzy opracowali raport
na zlecenie Rady Europy (2010 r.)27.

W literaturze amerykanskiej pojawilo sie w ostatnich latach takze wiele
opracowan, ktorych autorzy przewiduja nadchodzaca zmiane paradygmatu
kryminalistyki badZ postuluja taka potrzebe?®. Glosy takie pojawiaja sie tak-
ze unas??. Zmiana ta miataby polegaé na zastgpieniu badan jakoéciowych (su-
biektywne oceny ekspertéw) badaniami ilo$ciowymi (r6znego rodzaju pomia-
ry 1 metody statystyczne).

Zauwazmy jednak, ze fundamentem identyfikacji sa cechy identyfikacyj-
ne, ktérych wlasciwosci decyduja o mozliwoséciach zastosowania okreslonych
metod badawczych 1 wyznaczaja obszary subiektywizmu. Niestabilno$¢ cech
(zmienno$é, modyfikowalno$é) oraz ich niski poziom okreélonoéci powoduja
rozchwianie catego procesu identyfikacji. Takie wlasciwosci cech nie pozwala-
ja czesto na jednoznaczne stwierdzenie zgodno$ci pomiedzy materialem dowo-
dowym 1 poréwnawczym. Nie pozwalaja takze na zbudowanie precyzyjnych ka-
talogéw cech ani baz populacyjnych, a w konsekwencji na zastosowanie staty-
stycznych metod oceny wynikow badan poréwnawczych. Rozwijanie metod po-
miarowo-statystycznych, budowanie katalogéw cech 1 populacyjnych baz da-
nych, a takze automatyzacja badan przyczyniaja sie do redukcji obszaréw su-
biektywizmu, jednakze odmienna natura obiektéw analiz kryminalistycznych
sprawia, ze nie da sie ujednolici¢ réznych rodzajéw identyfikacji ani catkowi-
cie wyeliminowac¢ subiektywnej interpretacji ekspertow.

26 Strengthening forensic science in the United States: A path forward, Committee on Identifying
the Needs of Forensic Science Community, National Research Council, National Academic Press,
Washington 2009, http://www.nap.edu/catalog/12589/strengthening-forensic-science-in-the-unit-
ed-states-a-path-forward (5.10.2016).

27 C. Champod, J. Vuille, Scientific evidence in Europe — admissibility, appraisal and equality
of arms, Strasburg, 28 May 2010, cdpc/docs 2010/cd pl (2010) 10-e (5.10. 2016).

28 M.d. Saks, J.J. Kohler, The coming paradigm shift in forensic identification science, “Science”
2005, No. 5736, s. 892-895; D.H. Kaye, Probability, individualization, and uniqueness in forensic
science evidence: Listening to the academies, “Brooklyn Law Review” 2010, No. 4, s. 1163-1185;
S.A. Cole, Forensics without uniqueness, conclusions without individualization: the new epistemo-
logy of forensic identification, “Law, Probability and Risk” 2009, No. 3.

29 J. Konieczny, Kryzys czy zmiana paradygmatu kryminalistyki?, ,Pafnstwo i Prawo” 2012, nr
1, s. 3-16.
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Niezaleznie od tych ogélnych 1 niezbyt optymistycznych konstatacji nalezy
zauwazy¢, ze najwieksze szanse na zblizenie sie do poziomu naukowos$ci iden-
tyfikacji genetycznej ma daktyloskopia. Wynika to z podobnych wtasciwosci li-
nii papilarnych 1 DNA, wiodacej roli, jaka odgrywaja obydwie metody w iden-
tyfikacji czlowieka, a takze z faktu funkcjonowania skomputeryzowanych baz
danych genetycznych (kryminalnych 1 populacyjnych) oraz daktyloskopijnych
(kryminalnych, ktore moga postuzy¢ takze jako bazy populacyjne). Zaréwno
linie papilarne, jak i DNA sa niezmienne, trwate 1 niemodyfikalne, co sprzy-
ja obiektywizmowi w ramach tych badan identyfikacyjnych. Natomiast morfo-
logia linii papilarnych jest nieporéwnywalnie bardziej zlozona od konstrukeji
DNA. Nieograniczona réznorodno$¢ budowy linii papilarnych sprawia, ze wy-
korzystanie metod statystycznych do oceny wiarygodnosci identyfikacji dakty-
loskopijnej jest znacznie trudniejsze niz w przypadku identyfikacji genetycz-
nej. Niemniej jednak powstato wiele modeli matematycznych odnoszacych sie
do identyfikacji daktyloskopijnej, np.: model Balthazarda (1914), model Rox-
burgha (1933), model Amy’ego (1963), model Kingstona (1964), model Oster-
burga (1977), model Stoney’a 1 Thorntona (1985), model Champoda 1 Margota
(1995), model Meaghera, Budowle’a 1 Ziesiga (1999). Uwzgledniano w nich co-
raz wieksza liczbe rodzajow minucji, czestos¢ ich wystepowania, wzajemne roz-
mieszczenie i potencjalne deformacje’. Zaden z nich, z wyjatkiem pierwszego,
ktory dat podstawy mato precyzyjnemu standardowi numerycznemu, nie zna-
lazt jednak zastosowania w praktyce. Obiecujacy program komputerowy, umoz-
liwiajacy dokonywanie oceny wartosci identyfikacyjnej dowolnej konfiguracji
minucji w zeskanowanym §ladzie za pomoca obliczanego ilorazu wiarygodno-
$ci, przy wykorzystaniu baz systemdéw automatycznej identyfikacji daktylosko-
pijnej (AFIS), zostal opracowany w nieistniejacym juz Forensic Science Service
(2007)31. Niestety, pomimo zautomatyzowanego sposobu wykorzystania tego
modelu matematycznego, polegajacego na zeskanowaniu $ladu oraz urucho-
mieniu funkcji programu komputerowego (przeszukanie bazy danych i1 doko-
nanie stosownych analiz statystycznych), pozostaje on od lat na etapie testo-
wania. Mozna przyjaé, ze prace w tym zakresie beda kontynuowane 1 oblicza-
ne wskazniki statystyczne stana sie narzedziem ograniczajacym subiektywne
oceny warto$ci identyfikacyjnych zespotéw minucji.

W duzo trudniejszej sytuacji sa inne metody identyfikacji kryminalistycz-
nych, poniewaz niewykonalne jest zbudowanie precyzyjnych katalogéw czy re-
prezentatywnych populacyjnych baz identyfikacyjnych cech pisma recznego
(konstrukeje liter i ich wigzania, proporcje, klasa i topografia pisma, tempo, cie-
niowanie itp.), cech traseologicznych (r6znego rodzaju zdarcia podeszew, ubytki,

30 H.C. Lee, R.E. Gaensslen, Advances in fingerprint technology, Boca Raton 2001, s. 327—387.

31 C. Neumann, C. Champod, R. Puch-Solis, N. Egli, A. Anthonioz, A. Bromage-Griffits, Compu-
tation of likelihood ratios in fingerprint identification for configurations of any number of minu-
tiae, “Journal of Forensic Sciences” 2007, No. 52(1), s. 54-64; N.M. Egli, C. Champod, P. Margot,
Evidence evaluation in fingerprint comparison and automated fingerprint identification systems —
modeling within finger variability, “Forensic Science International” 2007, No. 16792-30, s. 189-195.
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rozciecia itp.), cech mechanoskopijnych (niezliczona rozmaito$¢ narzedzi oraz
ksztattow ich krawedzi i mikronieréwnoséci ostrzy) 1 wielu innych.

4. Rozmaito$¢é zastosowan

Skomputeryzowane bazy danych DNA32, w ktérych gromadzone sa, profile
genetyczne osob podejrzanych oraz sladéw biologicznych z miejsc zdarzen, po-
zwalaja nie tylko na identyfikacje, ale takze wykrywanie sprawcow przestepstw
w skali miedzynarodowe;j33 oraz ustalanie tozsamoéci oséb i zwlok badz szczat-
kéw ludzkich??. Identyfikacje genetyczna wykorzystuje sie takze w dochodze-
niu ojcostwa 1 macierzynstwa, ustalaniu pokrewienstwa, identyfikacji zamie-
nionych noworodkéw oraz zaginionych oséb?®. Coraz czeéciej przedmiotem kry-
minalistycznych badan genetycznych sa réwniez $lady biologiczne pochodze-
nia zwierzecego 1 roélinnego?6.

Identyfikacja genetyczna wykorzystywana jest do weryfikowania btednych
wyrokow sadowych — dzieki amerykanskiemu Innocence Project, ktéry urucho-
mili w 1992 r. Peter Neufeld i Barry Scheck w Cardozo School of Law, do chwili
obecnej uniewinniono 344 osoby, spo$rdd ktorych znaczna czeéé spedzita diugi
czas w celi §mierci, w oczekiwaniu na egzekucje. Ponadto ustalono 148 rzeczy-
wistych sprawcéw przestepstw?”.

Badania genetyczne pozwalaja réwniez rozwiklywaé zagadki zamierzch-
tej przesztosci poprzez np. identyfikacje szczatkéw znanych postaci historycz-
nych?8,

32 M. Goc, H. Dabrowska, Polska baza danych DNA dzis i jutro, ,,Problemy Kryminalistyki” 2002,
nr 237, s. 5-7; A. Filewicz, 1. Soltyszewski, Bazy danych DNA w Europie — rozwiqzania legisla-
cyjne, ,,Problemy Kryminalistyki” 2003, nr 241, s. 5-12; P. Wolaniska-Nowak, W. Branicki, Baza
danych profili DNA — nowe narzedzie dla wymiaru sprawiedliwosci, ,Prokuratura i Prawo” 2000,
nr 5, s. 87-98; J. Mondzelewski, Problematyka miedzynarodowej automatycznej wymiany danych
DNA prowadzonej w ramach postanowieri decyzji Priim, [w:] Przestepczosé w XXI wieku. Zapobie-
ganie i zwalczanie. Problemy technologiczno-informatyczne, red. E.W. Plywaczewski, W. Filipkow-
ski, Z. Rau, Warszawa 2015, s. 485-502.

33 J. Moszczynski, Wymiana danych daktyloskopijnych i genetycznych w granicach Unii Euro-
pejskiej, [w:] Tozsamosé polskiego prawa karnego, red. S. Pikulski, M. Romanczuk-Gracka, B. Or-
lowska-Zielinska, Olsztyn 2011, s. 605—611.

34 1, Soltyszewski, B. Mlodziejowski, Problematyka identyfikacji NN zwtok i szczqtkéw ludzkich,
[w:] Badania kryminalistyczne (wybrane aspekty), red. 1. Sottyszewski, Olsztyn 2007, s. 43-54.

35 E. Gruza, Genetyka — zaginionym, [w:] Kryminalistyka dla prawa..., s. 107-119.

36 H.M. Coyle, UNH forensic botanist sets up national databank for marijuana DNA, http://
www.newhaven.edu/news-events/UNH-in-the-media/2011-12/195154/ (9.10.2016); H.M. Coyle,
C.L. Lee, W.Y. Lin, H.C. Lee, T.M. Palmbach, Forensic botany: using plant evidence to aid in fo-
rensic death investigation, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/16100764 (9.10.2016).

37 Innocence Project, http://www.innocenceproject.org/ (8.10.2016); zob. takze: K. Kecik, Wolnosé
dzieki DNA, , Tygodnik Przeglad” 2007, nr 50; J. Wéjcikiewicz, Ekspertyza genetyczna w Polsce —
20 lat pozniej, [w:] Kryminalistyka dla prawa..., s. 93—-105.

38 Tajemnica grobu Mikotaja Kopernika. Dialog ekspertéw (Krakéw 22-23 II 2010), red. M. Ko-
kowski, Krakéw 2012.
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5. Refleksje koncowe

Chociaz trudno przecenié role identyfikacji genetycznej w procesie zwalcza-
nia przestepczosci, a takze w wielu innych, pozakryminalistycznych zastoso-
waniach, to jednak nalezy pamietac, ze jest to jedna z licznych metod identy-
fikacyjnych, dla ktérych nie ma alternatywy. Nawet je§li wielu z nich nie uda
sie doscignac genetyki w zakresie podstaw naukowych, co niestety jest bardzo
prawdopodobne, to kryminalistyka musi jednak wykorzystywac¢ wszelkie ro-
dzaje §ladéw 1 mozliwie szerokie spektrum badan. Dlatego nowy ,ztoty” stan-
dard identyfikacji nalezy traktowaé jako inspiracje dla stabiej rozwinietych
pod wzgledem naukowym metod badan kryminalistycznych, a nie ich negacje.
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THE PHENOMENON OF GENETIC IDENTIFICATION

Abstract: DNA identification, which counts a few decades only, has revolutionized forensic sci-
ence. Over a short period of time, genetic identification has become the most effective method of
human identification, even when a tiny amount of biological material is available. Its dynam-
ic development has allowed shifting efforts from group to individual identification. DNA analy-
sis is broadly used for identification of criminal offenders, and due to computer-based DNA data-
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bases — also allows detection of offenders internationally. The technique is fundamental in iden-
tification of disaster victims and also historically — in identification of bone remains. Further-
more, it is very useful in verification of wrongful convictions. In civil litigation, DNA analysis
is irreplaceable in cases involving paternity testing. Genetic identification has quite solid scien-
tific foundations and therefore, it has dethroned fingerprint identification, being earlier recog-
nized as the “golden” standard of human identification. What is more, DNA analysis triggered
the wave of criticism towards the majority of forensic methods of identification, which are consid-
ered to be characteristic by a high level of subjectivity, and which started the process of scientif-
ic development of these methods.

Keywords: DNA, IDENTIFICATION, FORENSIC SCIENCES, THE “GOLDEN” STANDARD



