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Streszczenie. Sposrdd znanych technik biometrycznych identyfikacji osob zdecydowanie najwyzszy
poziom wiarygodnosci uzyskuje si¢ poprzez poréwnanie profili DNA. W artykule opisano metodyke
identyfikacji opartej o profile STR16. Opracowano oryginalne algorytmy identyfikacji 0séb i oceny
pokrewienstwa bazujace na dwdch uniwersalnych wskaznikach oraz dokonano statystycznej analizy
wiarygodnoéci poszczegélnych hipotez. Przetwarzanie danych zostalo zintegrowane z innymi biome-
trycznymi technikami identyfikacji.

Stowa kluczowe: identyfikacja osob, techniki biometryczne, profil DNA

1. Wstep

Sposrdéd znanych technik biometrycznych identyfikacji os6b zdecydowanie
najwyzszy poziom wiarygodnosci uzyskuje si¢ poprzez poréwnanie profili DNA.
Wada tej metody jest dtugi czas wykonywania badania, ktére najczesciej obejmuje
izolacje, pomiar stezenia i amplifikacje genomowego DNA oraz rozdzial elektro-
foretyczny, czyli elektroforeze kapilarna. Caly proces badania i identyfikacji trwa
wigc co najmniej kilka godzin.

2. Wybor metody badania
Istnieje szereg typow markerow stosowanych w badaniach DNA do identyfikacji

0sob, np. VNTR (VariableNumber Tandem Repeats — zmienna liczba tandemowych
powtdrzen), RELP (Restriction Fragment LengthPolymorphism — polimorfizm
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dtugosci fragmentéw restrykcyjnych), STR (Short Tandem Repeats — krétkie po-
wtdrzenia tandemowe), SNP (Single-nucleotidepolymorphism — polimorfizm poje-
dynczych nukleotydéw) i inne. Ze wzgledu na koszt oraz popularnos¢ badan oraz
efektywno$¢ identyfikacji wybrano metode STR. W jej ramach wybrano Autosomalne
STR, poniewaz alternatywne warianty Y STR lub X STR odnoszg si¢ tylko do jednej
plci. Oprécz wyboru typu profilu istotne znaczenie ma ilo$¢ i zestaw markerdw.
Kierujac si¢ gléwnie efektywnoscia i kosztami identyfikacji, przyjeto powszechnie
stosowany zestaw pietnastu markeréw autosomalnych STR + marker okreslajacy
ple¢ (D8S1179, D21S11, D7S8820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539,
D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, AMEL, D5S818, FGA). Ponadto ten
format profilu DNA jest zgodny z okreslonymi przez ENFSI (European Network of
Forensic Science Institutes) oraz EDNAP (European DNA Profiling Group).

Metoda STR polega na badaniu liczby powtérzen tancuchéw nukleotydowych
w pewnych, §cisle okreslonych lokalizacjach chromosomoéw. Ze wzgledu na duzy
polimorfizm markeréw (czyli zmiennos$¢ osobniczg) profil genetyczny STR jest
praktycznie niepowtarzalnym ID osoby. Ponadto tzw. mendlowski sposéb dzie-
dziczenia powoduje, ze mozna okresli¢ prawdopodobienstwo podobienstwa profili
w ramach osob spokrewnionych. Mozliwa jest identyfikacja osoby, identyfikacja
par rodzic-dziecko, okreslanie prawdopodobienstwa pokrewienstwa, okreslanie
podobienstwa lub dystansu genetycznego.

3. Identyfikacja osoby

Z wyzej wymienionych cech profili STR wynika, ze dla DNA pochodzacego
od tej samej osoby allele dla wszystkich markeréw profilu DNA musza by¢ zgodne.

Algorytm identyfikacji dokonuje wigc poréwnania par alleli dla wszystkich
markeréw i w przypadku petnej zgodnosci okresla, ze osoba zostata jednoznacznie
zidentyfikowana.

O unikalnej wlasciwosci identyfikacji decyduje bardzo male prawdopodo-
bienstwo powtdrzenia profilu genetycznego w populacji. Prawdopodobienstwo to
oblicza si¢ wedlug algorytmu:

Dla kazdego markera oblicza si¢ prawdopodobienstwo powtorzenia pary alleli
w danej populacji (wzér 11 2):

Dlaa;#a, p, =2p(a)p(a,), (1)
Dlaa=a, p, =p(a)p(a,), (2)

gdzie: p; — prawdopodobienstwo powtoérzenia markera 1 w danej populacji;
p(a;) — prawdopodobienstwo wystgpienia allela a;
p(a,) — prawdopodobienstwo wystapienia allela a,.
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Obliczamy prawdopodobienstwa powtorzenia alleli dla kazdego markera od-
dzielnie. W zalaczonym przykladzie prawdopodobienstwa dla markerow THO1
i D13S317 obliczamy ze wzoru (1), a dla CSF1PO wedlug wzoru (2).

TABELA 1
Przykladowe trzy allele profilu genetycznego

Marker THO1 D13S317 CSF1PO
allel a; 7 12 11
allel a, 9 13 11

Nastepnie oblicza si¢ prawdopodobienstwo powtdrzenia catego profilu genetycz-
nego w danej populacji jako iloczyn prawdopodobienstw powtorzenia wszystkich
pietnastu markerow.

15
p= Hpi 3)
i=1
gdzie: p — prawdopodobienstwo powtdrzenia profilu genetycznego;
p; — prawdopodobienstwo powtorzenia i-tego markera.
Dla pietnastu markeréw STR przyktadowego profilu prawdopodobienstwo
powtorzenia alleli przedstawiono w tabeli 2.

TABELA 2
Przykladowy profil genetyczny STR 15
Marker allel g, allel a, Prawdopodobienstwo p;
D8S1179 14 14 0,0433
D21S11 31,2 32,2 0,0195
D7S8820 8 12 0,0397
CSF1PO 11 11 0,052
D3S1358 16 18 0,0642
THO1 7 9 0,0516
D13S317 12 13 0,041
D16S539 12 14 0,0285
D2S1338 17 17 0,0324
D195433 13 15 0,0653
vWA 18 18 0,0635
TPOX 8 9 0,1
D18S51 14 14 0,0282
D5S818 11 12 0,2467
FGA 23 23 0,0154




182 W. Olchowik

Prawdopodobienstwo powtorzenia przykladowego profilu w populacji polskiej
[1] wyniostoby Pgrg pry = 9,67 x 10721, Przedstawiona powyzej metodyka umoz-
liwia wiec identyfikacje tozsamo$ci na bardzo wysokim poziomie wiarygodnosci.

4. Identyfikacja par rodzic-dziecko

Powszechnie wykorzystuje si¢ metode STR do ustalenia ojcostwa. W szerszym
ujeciu umozliwia to identyfikacje par rodzic-dziecko. W profilu rodzica i dziecka
dla kazdego markera powinna wystapi¢ zgodno$¢ co najmniej jednego allela.

W tabeli 3 przedstawiono przyklad dokladnej identyfikacji pary rodzic-dziecko,
poniewaz dla kazdego markera istnieje co najmniej jeden identyczny allel (zazna-
czony wytluszczonym drukiem).

Algorytm identyfikacji dokonuje wiec poréwnania par alleli dla wszystkich
markeréw i w przypadku zgodnosci co najmniej jednego allela dla wszystkich
marker6w okresla, ze para rodzic-dziecko zostala jednoznacznie zidentyfikowana.
Liczba markerdw, dla ktérych oba allele sg rézne, musi wigc by¢ zerowa.

TABELA 3
Przykladowy profil genetyczny STR 15 rodzic-dziecko
Marker Profil 1 Profil 2
D8S1179 14 14 11 14
D21S11 31,2 32,2 29 32,2
D7S820 8 12 8 8
CSF1PO 11 11 11 12
D3S1358 16 18 15 16
THO1 7 9 7 8
D13S317 12 13 11 13
D16S539 12 14 12 14
D2S1338 17 17 17 25
D19§433 13 15 13 16
VWA 18 18 18 18
TPOX 8 9 8 9
D18S51 14 14 14 14
D5S818 11 12 11 12
FGA 23 23 20 23
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Wiarygodno$¢ identyfikacji mozna okresli¢ prawdopodobienstwem wystapienia
innej niespokrewnionej osoby, ktéra pasowalaby do pary rodzic-dziecko w danej
populacji. Prawdopodobienstwo to mozna obliczy¢ jako iloczyn prawdopodobienstw
dla wszystkich badanych markeréw wystapienia co najmniej jednego z pary alleli
w populacji. Prawdopodobienstwo to jest rzedu 1078,

5. Identyfikacja pokrewienstwa

Identyfikacja pokrewienstwa (poza ustalaniem rodzicielstwa) na podstawie
pietnastu markeréw STR jest oparta tylko o wskazniki statystyczne, teoretycznie nie
musi by¢ spelniony zaden warunek zgodnosci alleli. Jednak dla celow identyfikacji
0s6b podejrzanych o terroryzm wydaje sie by¢ wystarczajace okredlenie stopnia
zgodnosci danego profilu genetycznego z profilami znajdujacymi si¢ w bazie oraz
szacunkowe wskazanie stopnia pokrewienstwa.

Mechanizm dziedziczenia powoduje, Ze w pierwszym pokoleniu potomek posia-
da doktadnie po jednym chromosomie rodzica. W przypadku pary rodzic-dziecko
dla wszystkich pietnastu markeréw STR musi by¢ wiec zgodnos¢ co najmniej jednego
allela. W przypadku ré6znicy dwoch pokolen lub rodzenstwa taka zgodnos¢ nie musi
wystapié, jednak prawdopodobienstwo zgodnosci jednego allela jest bardzo duze.
Im dalsze pokrewienstwo, tym prawdopodobienstwo wystapienia identycznych alleli
dla danego markera jako efektu dziedziczenia jest mniejsze. W przypadku gdy jest
mniejsze niz prawdopodobienstwo powtdrzenia alleli wynikajace ze statystycznych
rozkladéw czestosci wystapienia poszczegdlnych alleli, hipoteza o pokrewienstwie
staje si¢ malto wiarygodna.

Liczba markerdw zawierajacych pary réznych alleli jest wigc pewnym wskazni-
kiem pokrewienstwa. W przypadku zgodnosci jednego allela a; dodatkowo przyjeto
statystyczng miare blisko$ci genetycznej w postaci (4).

b, =-In(p(a,)), (4)

gdzie: b; — miara blisko$ci genetycznej dla i-tego markera;
pla;) — prawdopodobienstwo wystapienia allela a; w populacji.
W przypadku zgodnosci pary alleli a, i a, przyjeto miare bliskosci genetycznej
w postaci (4).

b, =\JIn*(p(a)) + In*(p(a,)). (5)

W przypadku braku zgodnosci alleli przyjmuje si¢ b; = 0.
Dla pig¢tnastu markeréw miara bliskosci bedzie obliczana ze wzoru (6) jako
$rednia arytmetyczna miar dla poszczegdlnych markeréw.
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b = ®p (6)

Powyzsza metoda umozliwia okreslenie miar bliskosci genetycznej b pomiedzy
dowolng parg osob. Przy czym bardziej komunikatywny jest wzgledny wskaznik
procentowy B odniesiony do wartosci wspotczynnika b,, jako bezwzglednej bliskosci
genetycznej do samego siebie, czyli bliskosci genetycznej wlasnej. Przedstawiona
metoda moze pozwoli¢ na wskazanie pokrewienstwa pomiedzy badang osoba
a profilami genetycznymi znajdujacymi si¢ w bazie danych.

6. Okreslenie indywidualnego dystansu genetycznego do
populacji

Dystans genetyczny jest miarg réznic genetycznych miedzy populacjami. Wy-
nika on z matrycy podobienstwa genetycznego miedzy dwiema lub wieksza liczba
populacji. Wartos¢ liczbowa dystansu dla pojedynczego markera najczesciej okresla
sie ze wzoru (4).

D=-=In sz(i)p)’(i) (7)

\ Epim 2 pi(,-) ’

gdzie: p,(i) — prawdopodobienstwo wystapienia i-tego allela w populacji X;
p,(i) — prawdopodobienstwo wystapienia i-tego allela w populacji Y;
i — numer allela.

Dla wielu markeréw dystans genetyczny okresla si¢ jako $rednig arytmetyczna.

Natomiast bazujac na wzorze (7) okreslono metode obliczania indywidualnego
dystansu genetycznego pomiedzy profilem pojedynczej osoby a populacja:

— w przypadku gdy dla danego markera wystepuja dwa rézne allele w pro-

filu osoby, podstawiamy p,(i) = 0,5 dla alleli wystepujacych w profilu oraz
Px(i) = 0 dla pozostatych alleli;

— wprzypadku gdy dla danego markera wystepuje tylko jeden allel w profilu
osoby, podstawiam p,(i) = 1 dla danego allela oraz p,(i) = 0 dla pozostatych
alleli;

— dla wielu markeréw indywidualny dystans genetyczny okresla si¢ jako
$rednig arytmetyczna.

Przy czym bezwzgledne wartosci tak obliczonego dystansu genetycznego bardziej
zaleza od globalnej czestosci wystepowania alleli zawartych w profilu danej osoby
niz od rozkladu prawdopodobienstw dla populacji. Jako wskaznik przynaleznosci
do danej populacji mozna zastosowa¢ ewentualnie wzgledny dystans genetyczny
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odniesiony do populacji bazowej. Przy okreslaniu dystansu genetycznego bardzo
istotng kwestig jest wlasciwy rozkltad czestosci wystepowania alleli dla poszczegdl-
nych markeréw okreslonych w trakcie badan na skale masowa.

7. Weryfikacja metody i opracowanie tabeli komunikatéw

W wyniku powyzszych analiz okre§lono dwie wielkosci charakteryzujace dany
profil w korelacji z dowolnym innym profilem z bazy danych oraz wielkos¢ wska-
zujaca najblizsza populacje.

Wielkosci te zdefiniowano jako:

— indywidualna wzgledna blisko$¢ genetyczna B, czyli miara zgodno$ci dwdch

profili,

— liczba niezgodnych markeréw w analizowanych dwdch profilach L,

— dystans genetyczny do populacji okreslony wzgledem wybranej populacji

bazowej E.

Istotna jest kwestia ustalenia informacji, ktére mozna uzyskac na bazie obliczo-
nych wartosci (czyli ewentualne pokrewienstwo) oraz oszacowac ich wiarygodnos¢.

Otrzymanie miarodajnych wynikéw wymagato dokonania analizy wspétzaleznosci
wzajemnej profili z uwzglednieniem pokrewienstwa. Przetworzone dane pogrupowa-
no w zaleznosci od pokrewienstwa i otrzymano nastepujace unormowane rozktady:

— rozklad L dla rodzenstwa (rys. 1),

— rozklad L dla relacji dziadek-wnuk (rys. 2),

— rozklad L dla przypadkowej relacji (rys. 3),

— poréwnawczy zestaw rozkladow L dla powyzszych relacji (rys. 4),

— rozklady L dla przypadkowych relacji przy zréznicowanych srednich B (rys. 5).

Rys. 1. Rozklad L dla rodzenstwa
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Rys. 5. Rozklady L dla przypadkowych relacji, przy réznych $rednich B

Dla wymienionych relacji statystycznie najmniejsza liczba niezgodnych mar-
keréw wystepuje w przypadku rodzenstwa, najczesciej 0-2, w relacji dziadek-wnuk
najczesciej 2-3, a dla przypadkowych relacji najczesciej 5-8, przy czym wystepuja
takze wartosci L od 1 do 3. Oprocz powyzej wymienionych wystepuje takze relacja
rodzic-dziecko oraz identyfikacja osoby, ale wowczas L = 0 i przedstawianie na
wykresie mija si¢ z celem. Przebadano réwniez powyzsze relacje pod wzgledem
warto$ci wspotczynnika indywidualnej bliskosci genetycznej. Statystyczne rozklady
wartosci B opracowano oddzielnie dla kazdej relacji oraz wartosci L. Opracowane
dane przedstawiono w tabeli 4. Jako przedzial przyjeto wartosci z zakresu: (Srednia B)
+ (odchylenie standardowe B). Wartosci B zostaly przedstawione w %. Ograniczono
sie do analizy dla L = {1, 2, 3}, poniewaz dla wyzszych warto$ci L czgstos¢ relacji
losowych jest dominujaca.

TABELA 4
Relacje pokrewienstwa i bliskosci genetycznej

Identyfikacja

Rodzic-dziecko | Rodzenstwo | Dziadek-wnuk | Relacja losowa
L osoby

B-min | B-max | B-min | B-max | B-min | B-max | B-min | B-max | B-min | B-max
100% 100% | 62,9% | 84,2% | 68,5% | 93,1%
63,5% | 79,9% | 59,6% | 67,5% | 53,3% | 78,0%
55,1% | 78,3% | 52,4% | 71,9% | 44,4% | 73,4%
55,1% | 72,5% | 45,6% | 59,9% | 37,5% | 67,6%

W IN[= O

Tabela 4 stanowila podstawe do opracowania tabeli komunikatow, w ktorej
uwzgledniono fakt, Ze powyzsze dane powstaly na bazie stosunkowo niewielkiej
liczby relacji. Tylko liczba relacji losowych i rodzic-dziecko jest relatywnie duza.
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Ponadto warto$¢ B zalezna jest w istotny sposob od rozkladu prawdopodobienstwa
alleli, czyli od przyjetej populacji bazowej. Istnieje tez duza zaleznos$¢ rozkladu re-
lacji losowych w zaleznosci od wartosci $redniej By, (patrz wykres 5). Przy wysokiej
$redniej By, dla analizowanego profilu prawdopodobienstwo wystapienia relacji
losowej wzrasta. Dodatkowym elementem, ktéry powinien by¢ uwzgledniony, jest
aspekt ergonomiczny, czyli potrzeba przekazania komunikatywnej informacji w jak
najprostszej formie. Nalezy tez bra¢ pod uwage fakt czestosci wystepowania dla
danego L, profili spokrewnionych i losowych.

Uwzgledniajac powyzsze uwarunkowania, opracowano tabele komunikatow,
ktére moga by¢ pomocne dla operatora. Tre$¢ komunikatu jest zalezna od wartosci
L, oraz B, i zawiera dwa elementy: hipoteze oraz jej wiarygodnosc.

TABELA 5
Komunikaty
Parametr Komunikat
L, B, B,, Hipoteza Wiarygodnos¢
100% Identyfikacja osoby 100%
Rodzic-dziecko 30%
0 75-99% < 36%
Rodzenstwo 70%
Rodzic-dziecko 70%
0 <75% <36% Rodzenstwo 25%
Dziadek-wnuk 5%
Rodzic-dziecko 70%
0 <750 - 36% Rodzenstwo 25
Dziadek-wnuk <3%
Relacja losowa <1%
Rodzenstwo 70%
1 > 65% <36% Dziadek-wnuk 20%
Relacja losowa 10%
Rodzenstwo 60%
1 > 65% > 36% Dziadek-wnuk 20%
Relacja losowa 20%
Rodzenstwo 30%
1 < 65% <36% Dziadek-wnuk 60%
Relacja losowa 10%
Rodzenstwo 20%
1 < 65% > 36% Dziadek-wnuk 60%
Relacja losowa 20%
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cd. tabeli 5

Rodzenstwo 40%

2 > 60% <36% Dziadek-wnuk 40%
Relacja losowa 20%

Rodzenstwo 30%

2 > 60% > 36% Dziadek-wnuk 40%
Relacja losowa 30%

Rodzenstwo 20%

2 < 60% <36% Dziadek-wnuk 50%
Relacja losowa 30%

Rodzenstwo 10%

2 < 60% > 36% Dziadek-wnuk 40%
Relacja losowa 40%

Rodzenstwo 30%

3 > 55% <36% Dziadek-wnuk 30%
Relacja losowa 40%

Rodzenstwo 20%

3 > 55% > 36% Dziadek-wnuk 30%
Relacja losowa 50%

Rodzenstwo 15%

3 <55% <36% Dziadek-wnuk 45%
Relacja losowa 40%

Rodzenstwo 10%

3 < 55% > 36% Dziadek-wnuk 30%
Relacja losowa 60%

B, $rednie jest obliczane jako warto$¢ $rednia z B, okreslonych dla wszystkich
profili znajdujacych si¢ w bazie danych. Wiarygodnos¢ nalezy interpretowac jako

prawdopodobienstwo wystapienia hipotezy oszacowane z dokladnoscig +5%.

Efektem analizy informacyjnej profili DNA STR 16 s3 metody przetwarzania
danych, wzory obliczeniowe i komunikaty dla operatoréw. Umozliwia to opraco-

wanie odpowiednich algorytmoéw.

8. Algorytmy ekstrakcji informacji z profili DNA STR 16

Opierajac sie na zweryfikowanych metodach okreslono algorytmy analizy
profilu DNA i przetwarzania danych. Algorytm gtéwny przedstawiony jest na

rysunku 6.



190 W. Olchowik

< Start analizy DNA >

<
d

4
Wybierz badany profil DNA

v

Identyfikacja osoby lub okreslenie
najblizszego pokrewienstwa

L

v
Komunikat dla operatora
Okreslenie najblizszych populaciji i
etnicznych
A
T Pokaz N Czy nowy T
populacje o profil DNA

N i
< Stop analizy DNA >

Rys. 6. Gléwny algorytm analizy badanego profilu DNA

Po uruchomieniu procedury analizy profili DNA powinien pojawic si¢ folder umoz-
liwiajgcy wezytanie lub wybdr profilu do analizy. Akceptacja wybranego profilu auto-
matycznie wywoluje procedure identyfikacji osoby i oceny stopnia pokrewienstwa oraz
wyswietlenie komunikatu dla operatora. Dodatkowo moze by¢ dokonany wybdr opcji
okreslenia najbardziej prawdopodobnej przynaleznosci do grup etnicznych. Nastepnie
operator moze wybrac kolejny profil lub zakonczy¢ analize DNA. W przedstawionym
algorytmie moduly: Identyfikacja osoby lub okreslenie najblizszego pokrewieristwa oraz
Okreslenie najblizszych populacji s3 oddzielnymi, zlozonymi algorytmami.

Optymalizujac przetwarzanie danych, przyjeto, ze identyfikacje osoby, iden-
tyfikacje rodzicielstwa oraz okreélenie pokrewienstwa mozna ustali¢ na podstawie
tych samych dwoch parametréw: wzglednej bliskosci genetycznej B oraz liczby
niezgodnych markeréw L, przy czym dla potrzeb generowania automatycznej de-
cyzji niezbedne jest takze obliczenie wartosci B $rednie dla profili znajdujacych sie
w bazie. Obliczenia realizujg algorytmy przedstawione na rysunkach 7 i 8.

Identyfikacja osoby i pokrewienstwa polega na obliczeniu tablicy wartosci bez-
wzglednych bliskosci genetycznej B,, wartodci $redniej B, oraz liczby niezgodnych
markerow L,. Wielkosci te umozliwiajg wygenerowanie komunikatu dla operatora
zawierajacego hipoteze wraz z oceng jej wiarygodnosci. Liste komunikatéw oraz
wartosci determinujgce ich generowanie zawiera tabela 5.
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Badany profil DNA
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L=L+1 by = JIn? (p(ay) + In? (p(a,))
\ .
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i<l15

Oznaczenia:
i — numer markera; n — indeks profilu w bazie danych;
a — liczba zgodnych alleli; b, — warto$¢ bezwzgledna blisko$ci genetycznej
b — warto$¢ bezwzglednej bliskosci genetycznej; dla n-tego profilu;
L — liczba niezgodnych markeréw; L,— liczba niezgodnych markeréw dla n-tego
b; — warto$¢ blisko$ci genetycznej dla i-tego profilu;

markera; B,— warto$¢ wzgledna bliskosci genetycznej
pi(a) — prawdopodobienstwo wystepowania dla n-tego profilu;

allela dla i-tego markera w populacji; B, — warto$¢ $rednia blisko$ci genetyczne;.

Rys. 7. Algorytm obliczania bliskosci genetycznej bezwzglednej b oraz liczby niezgodnych markeréw
L dla profilu DNA o indeksie #
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Rys. 8. Algorytm identyfikacji osoby i okreslania pokrewienstwa

9. Podsumowanie

Badanie DNA oproécz identyfikacji tozsamosci na bardzo wysokim poziomie
wiarygodno$ci umozliwia takze ocene pokrewienstwa. Opracowane algorytmy
i metody umozliwiajg identyfikacje i ocene pokrewienstwa w oparciu o dwa uni-
wersalne wskazniki. Jest to podejscie réznigce si¢ od dotychczas stosowanych, ale
jego skuteczno$¢ zostala potwierdzona statystycznie.

Opracowano réwniez metode oceny dystansu genetycznego pojedynczej osoby
do populacji. Ten typ oceny w zasadzie nie jest stosowany na bazie badania STR.
Jednak analizy przeprowadzone na bardzo licznej probie wskazuja na mozliwos¢
okreslenia odleglosci genetycznej wzglednej w relacji do populacji bazowe;.
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W. OLCHOWIK

Methods of personal identification with high credibility

Abstract. Amongst the known biometric authentication techniques, the highest rate of credibility is
definitely attained by usage of DNA profiling. This paper describes the methodology of identification
based on STR profiles. The created algorithms and methods will allow the identification and evaluation
of kinship on the basis of two fundamental indicators. It is a different approach from the ones, which
are currently being used. However, its credibility has been proven statistically. Data processing has
been integrated with other biometric identification techniques.
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