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Baza danych ,Y-STR Polska” to projekt wielo-
osrodkowy, ktérego celem jest stworzenie ogdlno-
dostepnej bazy haplotypéw chromosomu Y ozna-
czonych w populacji polskiej w zakresie szesnastu
loci systemu AmpFISTR®Y-filer. Baza ta bedzie re-
gularnie aktualizowana i ma stuzy¢ ocenie wartosci
dowodowej w genetyce sgdowej. Wyjsciowa baza
Y-STR Polska” zawiera 1600 haplotypéw Y-STR
i obejmuje dane zebrane w regionie tédzkim (2 nie-
zalezne os$rodki), warszawskim oraz szczecinskim.
Praca zawiera jako zatgcznik plik z danymi typu
excel stuzacy do obliczen czestosci wystepowania
w populacji polskiej okreslonego haplotypu Y. Plik
bedzie regularnie aktualizowany wraz z poszerza-
niem bazy danych i ogélnie dostepny na stronie in-
ternetowej www.genetyka-sadowa.pl.

The ,Y-STR Poland” is a multicenter project, the
aim of which is the construction of a widely available
database of Y chromosome haplotypes determined
in the Polish population in a range of sixteen loci in
AmpFISTR®Y-filer system. The database will be
regularly updated and it will be used in assessment of
evidence value in forensic genetics. The starting base
Y-STR Poland” contains 1600 Y-STR haplotypes

and encompasses data collected in Lodz (two
independent centers), Warsaw and Szczecin regions.
The present report contains as an attachment the
data in an Excel-type file, which serves as a tool in
frequency determination of a given Y haplotype in
the Polish population. The file will be updated on
a regular basis along with updating the database,
and will be freely available from www.genetyka-
sadowa.pl.

Stowa kluczowe:
Y-STR Polska, baza haplotypow,
genetyka populacyjna, obliczenia czestosci
Key words:
Y-STR Poland, haplotype database,
population genetics, frequency estimation

WSTEP

Nierekombinacyjne markery typu STR zlokalizo-
wane na chromosomie Y i badane w oparciu o sys-
tem multipleksowej detekcji sg niezwykle przydatne
w genetyce sagdowej [1]. Selektywna amplifikacja
tych markeréw pozwala na identyfikacje $ladéw bio-

2011 © by Polskie Towarzystwo Medycyny Sadowej i Kryminologii, ISSN 0324-8267



Nr 2

logicznych pochodzacych z przestepstw na tle sek-
sualnym oraz umozliwia wyodrebnienie $ladowych
ilosci DNA mezczyzny w materiale pochodzacym
od kobiety [2]. Analiza polimorfizmu Y-STR ujawnia
przynalezno$¢ do okreslonej meskiej linii rodowe;j
wystepujacej w populacji z dang czestoscig [3].
Ocena wartosci dowodowej analizy genetyczno-
-sgdowej w zakresie uktadéw Y-STR odbywa sie
z wykorzystaniem ogolnodostepnych baz danych,
z ktérych najwiekszg jest baza YHRD [4]. Baza ta
zawiera aktualnie dane pochodzace z 393 réznych
populacji $wiata (91 601 haplotypéw), w tym 21
populacji Polski (4730 haplotypéw). Dane te doty-
czg jednak wytacznie 7 loci STR-Y. Natomiast ru-
tynowo stosowany zakres badawczy obejmujacy
16 loci Y-STR w bazie YHRD obejmuje zaledwie
3 polskie populacje i zawiera 1266 haplotypdw.

CEL PRACY

+Y-STR Polska” to projekt wieloosrodkowy, kto-
rego celem jest stworzenie, a nastepnie regularne
poszerzanie bazy haplotypéw w zakresie 16 loci
Y-STR w oparciu o akces kolejnych o$rodkéw ba-
dawczych. Wyjéciowa baza ,Y-STR Polska” zawiera
1600 haplotypéw Y-STR i obejmuje dane zebra-
ne w regionie f6dzkim (2 niezalezne os$rodki), war-
szawskim oraz szczecinskim, ktore nie zostaty
wczesniej umieszczone w bazie YHRD. W oparciu
0 wyjsciowg baze przeprowadzono analize homo-
gennosci w obrebie badanych populacji Polski, oce-
ne parametréw przydatnosci do badan oraz oblicze-
nia czestosci alleli, ktére postuzg do oceny wartosci
dowodowej ekspertyz w zakresie genetyki sgdowe].
tatwe przeszukiwanie zgromadzonej bazy ma umo-
zliwié specjalnie skonstruowany do tego celu plik
z danymi typu excel stanowigcy zatacznik do ni-
niejszej pracy, ogolnie dostepny na stronie interne-
towej www.genetyka-sadowa.pl.

MATERIAL | METODY

Materiat do badan stanowita krew obwodowa
badz wymazy nabtonka pobrane ogétem od 1600
niespokrewnionych mezczyzn pochodzacych z trzech
wojewddztw: tédzkiego, mazowieckiego oraz za-
chodnio-pomorskiego. Wykorzystano dane popula-
cyjne zebrane w czterech niezaleznych osrodkach
badawczych: Pracowni Genetyki Sadowej Katedry
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i Zaktadu Medycyny Sadowej Uniwersytetu Medy-
cznego w todzi (£6dz, n=400), Laboratorium Kry-
minalistycznym Komendy Wojewddzkiej Policji
w todzi (t6dz-2, n=200), Katedrze i Zaktadzie Me-
dycyny Sadowej Warszawskiego Uniwersytetu Me-
dycznego (Warszawa, n=760), oraz Pracowni He-
mogenetyki Sgdowej Zaktadu Medycyny Sadowej
Pomorskiego Uniwersytetu Medycznego w Szcze-
cinie (Szczecin, n=240). DNA izolowano metodg
kolumienkowg badz organiczng. Matrycowe DNA
amplifikowano z wykorzystaniem zestawu PCR
AmpFISTR®Y-filer zgodnie z zaleceniami produ-
centa (Applied Biosystems).

Detekcje produktow amplifikacji przeprowadza-
no w genetycznych analizatorach wobec standardéw
wielkosci GeneScan™ LIZ (Applied Biosystems).
Statystyczna analiza wynikéw obejmujgca oblicze-
nia czestosci wystepowania poszczegdlnych alleli
w populacji, analize zmiennos$ci molekularnej
(AMOVA), ocene dystansu genetycznego pomiedzy
populacjami w oparciu o obliczenia wspoétczynnika
Rst zostata wykonana z zastosowaniem oprogra-
mowania Arlequin ver 3.01 [5]. Zr6znicowanie
w obrebie uktadéw (GD) i haplotypéw (HD) oblicza-
no z zastosowaniem formuty Nei [6].

WYNIKI | DYSKUSJA

Mape Polski uwzgledniajgca regiony, ktore wzie-
ty dotad udziat w projekcie ,Y-STR Polska” obej-
mujgcym taczng liczbe 1600 haplotypéw w za-
kresie 16 loci STR chromosomu Y przedstawiono
na rycinie 1. Obserwowany w populacji Polski za-
kres alleli w obrebie 16 badanych uktadéw systemu
PCR AmpFISTR®Y-filer wraz z odpowiednim ozna-
czeniem GenBank [7], strukturg motywu powtérze-
niowego [8] oraz nomenklaturg rekomendowang
przez Komisje DNA Miedzynarodowego Towarzy-
stwa Genetyki Sagdowej [9, 10] zawarto w tabeli I.

Wysoka zmienno$¢ haplotypéw wewnatrz czte-
rech polskich populacji (99,89%) w poréwnaniu
z niskg zmiennoscig pomiedzy nimi (0,11%) $wiad-
czy o homogennosci tych populacji w zakresie loci
systemu AmpFISTR®Y-filer (tabela Il). Poréwnanie
miedzypopulacyjne wykazato na bardzo zblizony
rozktad zmiennosci genowej w czterech analizowa-
nych populacjach w obrebie poszczegdlnych ukta-
dow Y-STR, co zostato zobrazowane graficznie na
rycinie 2. Srednia warto$¢ GD mieéci sie w prze-
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dziale od 32,13 do 83,85%. Najwyzszg zmien-
noscig w badanych populacjach Polski, podobnie
jak w innych populacjach $wiata, charakteryzuje
sie bialleliczny lokus DYS385 [11, 12, 13]. Na-
stepnymi w kolejnosci po DYS385 pod wzgledem
sity dyskryminacji sg uktady DYS19 oraz DYS458.
Natomiast najstabiej dyskryminujgcymi w Polsce
uktadami Y-STR sg kolejno: DY393, DY392 oraz
DY389I. Ujawniona zmienno$¢ haplotypowa jest
zblizona w obrebie 4 badanych populacji i waha
sie w przedziale 99,94-99,97%.

Ryc. 1.  Mapa Polski uwzgledniajaca regiony,
ktdre wziety dotad udziat w projekcie
,Y-STR Polska” zawierajagcym tacznag
liczbe 1600 haplotypéw w zakresie 16
loci systemu AmpFISTR®Y-filer.

A map of Poland showing the regions
which have so far participated in the
,Y-STR Poland” project containing the
total number of 1600 haplotypes in

a range of 16 loci of AmpFISTR®Y-filer
system.

Fig. 1.

Wartosci Rst zawarte w tabeli Il potwierdzajg
brak statystycznie istotnych réznic (P>0.05) mie-
dzy populacjami z poszczegblnych regionéw Polski.
Dlatego tez zasadnym jest potgczenie baz danych
haplotypdéw zebranych w obrebie analizowanych
populacji z wojewddztw: tédzkiego (2 niezalezne
osrodki), mazowieckiego oraz zachodnio-pomor-
skiego (rycina 1) w zbiorczg baze danych ,Y-STR
Polska”. Baza ta bedzie stuzyé do szacowania
czestosci wystepowania okres$lonego haplotypu

Tabela |. Zakres wielkosci alleli w populacji
Polski oraz charakterystyka markeréw
systemu AmpFISTR®Y-filer zgodnie
Z wytycznymi Komisji DNA
Miedzynarodowego Towarzystwa
Genetyki Sadowej [9, 10].

Table I.  The allele range in Polish population
and the characteristics of AmpFISTR®
Y-filer system markers according to the
recommendations of the DNA
Commission of the International
Society of Forensic Genetics [9, 10].

Locus Oznaczenie Motyw powtdrzeniowy | Zakres alleli
GenBank Repeat motif Allele range
Accession
DYS19 AC017019 TAGA 13-19
DYS389 AC004617 (TCTG)(TCTAYTCTG)(TCTA) | 10-15
DYS389l AC004617 TCTA 26-33
DYS390 AC011289 (TCTA)(TCTG) 21-27
DYS391 AC011302 TCTA 9-13
DYS392 ACO11745 TAT 7-15
DYS393 AC006152 AGAT 10-16
DYS437 AC002992 TCTA 10-17
DYS438 AC002531 TTTIC 7-14
DYS439 AC002992 AGAT 8-14
DYS448 AC025227 AGAGAT 17-23
DYS456 AC010106 AGAT 11-19
DYS458 AC010902 GAAA 12-20.2
DYS635 AC004772 TSTA compound 19-27
GATAHA.1 AC011751 TAGA 17-23
DYS385a/b AC022486 GAAA 8-20

Tabela Il. Rezultaty analizy molekularnej wariancji
(AMOVA).

Table Il.  The results of the analysis of the
molecular variance (AMOVA).
Poréwnywane Zrodio wariancji Wariancja
populacje Variation source Variation
Compared populations
£0dz vs. £6dz - 2 vs. Pomiedzy 0,11%
Warszawa vs. Szczecin | populacjami
Among populations
W obrebie populacji | 99,89%
Within population
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Y-STR, a tym samym oceny warto$ci dowodowej
analiz z zakresu genetyki sgdowe;j.

Wsrdd analizowanych 1600 haplotypéw bazy
+V-STR Polska” zaobserwowano 1355 réznych
haplotypdéw, co dato site dyskryminacji 84,69%.
Srednia zmienno$¢ badanych markeréw wynosi
60,01%. Zmiennos¢ haplotypowa w analizownym
zakresie 16 ukfadéw Y-STR ma wartos¢ 99,95%,
co znaczy, iz prawdopodobienstwo, ze dwdch
niespokrewnionych mezczyzn bedzie miato ten sam
16 locusowy haplotyp wynosi 0,05%. Uzyskane
wartosci wskaznikéw dyskryminacji sg zblizone do
analogicznych wartosci w innych populacjach Eu-
ropy i Swiata [14, 15, 16]. Trzy najczestsze haplo-
typy pojawity sie w bazie ,Y-STR Polska” 19, 11
oraz 10 razy z czestoscig odpowiednio 1,19%,
0,69% oraz 0,62%. Tabela IV przedstawia charak-
terystyke uzyskanych rozktadéw alleli i zestawienie
ich czestosci oraz wartosci zmiennosci w obrebie
poszczegdlnych uktaddw.

ltodz

BWto6dz-2

Ryc. 2.
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Tabela lll. Dystans genetyczny oparty na
wartosciach Rst dla kazdej pary
w obrebie 4 poréwnywanych populacji.
Nie obserwowano réznic statystycznie
znamiennych (P>0.05).

Table lll. Genetic distance based upon pairwise
Rst values for each pair in the 4
compared populations. Statistically
significant differences (P>0.05) were
not observed.

todz todz-2 Warszawa | Szczecin
todz 0.000
todz-2 0.003 0.000
Warszawa | 0.003 -0.002 0.000
Szczecin | 0.003 0.001 0.001 0.000

W Warszawa

[ Szczecin

Poréwnanie wartosci zmiennosci genowej (GD) dla poszczegdlnych markerdw systemu PCR

AmpFISTR®Y-filer w regionach, ktdre dotad wziety udziat w projekcie ,Y-STR Polska”.

Fig. 2.

The gene diversity (GD) values comparison within the markers of PCR AmpFISTR®Y-filer

system in the regions which have so far participated in the ,Y-STR Poland” project.
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Y-STR Polska” (n=1600).

ie 16 loci w bazie ,,

kres

I'WZza

Ilel

Table IV. The allele frequencies of the 16 loci in the “Y-STR Poland” database (n

sSci a

s

Tabela IV. Czesto
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PODSUMOWANIE

Poréwnanie miedzypopulacyjne przeprowadzo-
ne w oparciu o analize molekularnego dystansu
(AMOVA) oraz obliczenia wspotczynnika Rst wyka-
zaty homogennos$é w obrebie badanych polskich
populacji pochodzacych z wojewddztw: tdédzkiego,
mazowieckiego oraz zachodnio-pomorskiego. Po-
zwolifo to na tagczne wykorzystanie baz danych zgro-
madzonych haplotypéw w zakresie 16 loci syste-
mu AmpFISTR®Y-filer jako reprezentatywnych dla
populacji Polski. Analiza polimorfizmu w grupie
1600 niespokrewnionych mezczyzn wykazata
Srednig warto$¢ zmiennosci genowej GD=60,01%
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