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Установление этногеографического происхождения неизвестного индивида при криминалистиче-
ских исследованиях может нести важную информацию для следствия. Данная информация может
быть извлечена из биологических следов посредством использования технологий массового парал-
лельного секвенирования ДНК и специально разработанных панелей маркеров. Формирование па-
нелей маркеров, применяемых при установлении этногеографического происхождения индивида,
происходит в два этапа: 1) получение данных о полиморфизме ДНК индивидов из различных попу-
ляций; 2) отбор и проверка отобранных маркеров аутосомной, Y-, X-хромосомной ДНК. В случае,
если эти маркеры ассоциированы с генетическими заболеваниями, их использование может быть
ограничено в связи с необходимостью соблюдения медицинской тайны. В настоящей статье анали-
зируются опубликованные в научно-практической литературе подходы к отбору маркеров, исполь-
зуемых при дифференцировке популяций с целью формирования панели маркеров и ее примене-
ния в судебной экспертизе в Республике Беларусь при установлении этногеографического проис-
хождения неизвестного индивида.
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Технологии массового параллельного секве-
нирования позволяют извлечь из следов, остав-
ленных на месте происшествия, биологическую
информацию об индивиде, в том числе об его эт-
ногеографическом происхождении. Данные све-
дения могут быть использованы при сужении
круга подозреваемых, особенно в тех случаях, ко-
гда свидетельских показаний недостаточно, они
противоречивы либо вообще отсутствуют. Этно-
географическое происхождение индивида может
быть установлено посредством использования
панелей маркеров, основанных на полиморфиз-
ме ДНК.

Наиболее информативными для определения
происхождения индивида являются панели мар-
керов, построенные из единичных нуклеотидных
замен (SNPs) аутосомной ДНК в сочетании с
SNPs половых хромосом, полиморфизмом мик-
росателлитов или коротких тандемных повторов

(STRs). В научной литературе опубликованы па-
нели маркеров, используемые для установления
происхождения индивида на уровне континентов
[1–4], дифференциации европейских популяций
[5–8], а также популяций внутри страны (на приме-
ре Нидерландов [9]). Особое внимание уделяется
вопросу установления географически смешанного
происхождения индивида [10–12]. Ученые рас-
сматривают особенности применения коммерче-
ских наборов для установления происхождения
индивида на базе технологий высокопроизводи-
тельного секвенирования [13–18].

Масштабного исследования белорусского эт-
носа с применением технологий массового па-
раллельного секвенирования до 2020 г. не прово-
дилось, что выразилось в отсутствии данных о по-
лиморфизме локусов ДНК, анализируемых с
помощью указанных технологий и используемых
в криминалистике. При этом остается открытым
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вопрос о возможности широкогеномных марке-
ров, применяемых при установлении этногеогра-
фического происхождения неизвестного индиви-
да, выявлять генетические различия между ло-
кальными белорусскими популяциями.

Настоящая работа посвящена анализу теорети-
ческих подходов к формированию панелей марке-
ров, направленных на установление этногеографи-
ческого происхождения индивида и дифференциа-
цию популяций, перспективных для применения в
судебной экспертизе Республики Беларусь.

Далее будет рассмотрен опыт изучения гене-
тического разнообразия белорусского этноса;
затем – охарактеризованы основные этапы диа-
гностирования этногеографического региона по
полиморфизму ДНК и маркеры (SNP и STR мар-
керы аутосомной, Y-, X-хромосомной ДНК), ис-
пользуемые при установлении этногеографиче-
ского происхождения индивида. Также будет уде-
лено внимание вопросу использования данных о
географическом распространении генетически
обусловленных заболеваний при установлении
этногеографического происхождения индивида.

ИССЛЕДОВАНИЯ БЕЛОРУССКОГО ЭТНОСА

Исследование белорусского этноса проводилось
с помощью классических технологий VNTR, STR,
ПДРФ анализа, праймер-специфичной ПЦР по
маркерам X-, Y-хромосом [19, 20], митохондри-
альной и аутосомной ДНК [21], в том числе при
сравнительном изучении населения стран Евро-
пы [22–24] и некоторых соседей – Польши [25–
28], России [29, 30].

Отдельно стоит упомянуть изучение: генети-
ческой предрасположенности представителей
различных популяций к таким заболеваниям как
рак щитовидной железы [31], шизофрения [32];
мутаций в гене GJB2, приводящих к потере слуха
[33]; полиморфизма генов, определяющих био-
трансформацию лекарств [34]; полиморфизма ге-
на аполипопротеина Е (APOE), участвующего в
регуляции липидного обмена [35]. В научном ис-
следовании [36, с. 702] были показаны различия
Северного (Подвинье) и Восточного (Поднепро-
вье) регионов Беларуси по частотам ACE-геноти-
пов ангиотензин-превращающего фермента, а
также дифференциация популяции Поднепровья
от других регионов Беларуси по частотам AGT-ге-
нотипов гена ангиотензиногена.

По маркерам аутосомной ДНК население Бе-
ларуси изучалось в контексте исследования дру-
гих популяций Центрально-Восточной Европы
(поляков, украинцев и русских) [23, с. 4]. При
изучении белорусской популяции с помощью 18
STR-маркеров аутосомной ДНК не выявлено ста-
тистически достоверных различий по частоте

встречаемости аллелей в зависимости от региона
страны [37, с. 275].

По данным исследования митохондриальной
ДНК в генофонде населения Беларуси подавляю-
щее большинство составляют гаплогруппы, ти-
пичные для центрально-восточных европейских
популяций, но при этом наблюдается наличие
двух редких гаплогрупп N1a3 и N3 [38].

По STR-маркерам Y-хромосомной ДНК выяв-
лены гаплогруппы, характерные для восточно-ев-
ропейских славян, северо-западных славян, юж-
ных славян и южных балтов, а также минорные
гаплогруппы центрально- и восточно-азиатского
происхождения как следствие ассимиляции в ге-
нофонде белорусов генофонда “литовских” татар
[39–42]. Согласно полученным в исследовании
[38] данным, около 80% Y-хромосом белорусов
относятся к гаплогруппам R1a, I2a, N1c, что ха-
рактерно для остальных восточно-европейских
популяций (украинцев и русских); около 5% по-
лучила распространение среди белорусов гапло-
группа R1b; также небольшое распространение
получили гаплогруппы I2b, N1b, J2, E1b1b1a.

В научной литературе имеются данные о воз-
можности установления географической диффе-
ренциации на основе спектра исследованных ге-
нотипов [43, с. 284].

Так, например, в изученных выборках населе-
ния Беларуси [44] было выявлено неравномерное
распределение гаплотипов Y-хромосомы с помо-
щью 16 STR-маркеров. Согласно другому источни-
ку, при изучении представителей четырех регионов
Беларуси было показано, что по частотам локусов
Y-хромосомы, входящих в “минимальный гапло-
тип”, изучаемая выборка неоднородна [45].

При изучении генетического разнообразия на-
селения Беларуси с помощью микросателлитных
локусов X-хромосомы была выявлена генетиче-
ская стратификация внутри страны – получились
обособленными северо-западные выборки [46, 47].

Из вышесказанного следует, что белорусский
этнос в общем генетически сходен с населением
Центрально-Восточной Европы, однако даже по не-
многочисленным маркерам наблюдается отличие от
ближайших стран-соседей, а также стратификация
внутри страны, что создает потенциальную возмож-
ность для разработки научных и методических под-
ходов к решению криминалистических задач нового
типа по установлению этнической, региональной и
популяционной принадлежности неизвестного ин-
дивида по характеристикам его ДНК. Для успеш-
ной реализации таких разработок необходимо
провести популяционные исследования с целью
поиска дополнительных маркеров, информатив-
ных в отношении дифференциации населения
Республики Беларусь.
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ЭТАПЫ ДИАГНОСТИРОВАНИЯ 
ЭТНОГЕОГРАФИЧЕСКОГО РЕГИОНА

ПО ПОЛИМОРФИЗМУ ДНК
Диагностирование географического региона

по полиморфизму ДНК происходит в два этапа:
1) отбор нуклеотидных замен, потенциально позво-
ляющих решить поставленную задачу; 2) исследо-
вание образцов ДНК с помощью отобранных нук-
леотидных замен и интерпретация данных.

1. Для отбора нуклеотидных замен, с помощью
которых возможно различать популяции, исполь-
зуют данные о частотах аллелей в сравниваемых
популяциях: чем больше разница по частоте
встречаемости аллеля, тем выше его информатив-
ность (In) [48]. При этом для формирования па-
нелей маркеров могут быть использованы другие
критерии, такие как δ, Fst [49]. Стоит отметить,
что в научной литературе отмечается наличие
корреляции между In и Fst [50].

Учеными называются следующие принципы
отбора нуклеотидных замен, при которых они
должны быть: 1) широко распространены в гено-
ме; 2) располагаться на достаточном расстоянии
друг от друга, чтобы наследоваться независимо;
3) совместимы с коммерческими платформами;
4) сбалансировано подобраны для сравниваемых
популяций. На случай возникновения проблемы
при формировании мультиплекса желательно
иметь альтернативные локусы [3, 10].

При отборе маркеров, расположенных на одной
хромосоме, необходимо учитывать физическую
связь между локусами (генетическое сцепление) и
аллельную сцепленность в разных локусах (нерав-
новесное сцепление генов). Первое может быть
изучено с помощью наблюдаемой степени реком-
бинации между маркерами внутри семейств, вто-
рое – путем сравнения наблюдаемых частот гап-
лотипов с ожидаемой частотой гаплотипов [51].

Поиск и отбор маркеров, информативных при
установлении происхождения индивида, может
быть произведен с помощью биоинформатического
онлайн-ресурса – AncestrySNPminer, находящего-
ся в свободном доступе. При использовании данно-
го ресурса критериями информативности маркеров
выступают: разница абсолютных частот аллелей
(Δ) в изучаемых популяциях; информативное со-
держание Шеннона; информативное содержание
Фишера; критерии Fst и In, а также композицион-
ная мера (англ. composite measure), представляю-
щая собой совокупный результат анализа марке-
ров по вышеуказанным пяти критериям [52].

2. После того как отобраны потенциально ин-
формативные генетические маркеры с их помо-
щью производится анализ образцов ДНК для от-
несения их к определенной популяции [53].

Анализ полиморфизма в изучаемых образцах
ДНК проводится с использованием многомерных

методов статистики, которые включают различ-
ные способы анализа данных в зависимости от
цели и специфики последних. Анализ главных
компонент (англ. principal component analysis)
позволяет представить генетические варианты в
виде векторов главных компонент, тем самым
выявить структуру большого массива данных. Од-
нако для корректной разбивки данных требуется
большое количество (тысячи и миллионы) SNPs.
Помимо анализа главных компонент исследовате-
ли используют алгоритмы неконтролируемого ма-
шинного обучения. Результатом такого рода анали-
за является уже некая классификация исследуемых
образцов в виде группирующихся вместе класте-
ров (популяций). При этом для точности анализа
требуется не большое количество маркеров, а
множество исследуемых популяций [54].

Учеными обсуждаются и сравниваются про-
граммные продукты, предназначенные для анализа
полиморфизма в образцах ДНК: программное
обеспечение “ELAI” из группы методов, учитываю-
щих неравновесное сцепление нуклеотидных за-
мен, может быть наиболее эффективным при
установлении происхождения образца; “RFMIX”
и “LOTER”, не учитывающие неравновесное
сцепление нуклеотидных замен, имеют преимуще-
ство в качестве возможности учесть большее коли-
чество параметров; “SWITCH” или “ELAI” могут
быть использованы при необходимости рассчитать
рекомбинационные события; “SUPPORMIX” реко-
мендовано для изучения смешанного происхожде-
ния генотипа, без знания предковых популяций;
“ALLOY” применимо для расчета смешанного про-
исхождения индивида; “LAMPLD”, “RFMIX” и
“LOTER” подходят в случае, если анализу подлежит
неполный гаплотип; “SEQMIX” успешно примени-
мо при работе с низким покрытием прочитанных
нуклеотидных последовательностей [55].

Обобщая вышесказанное, отметим, что в на-
учной литературе для решения вопроса об этно-
географическом происхождении неизвестного
индивида определены критерии отбора ДНК-
маркеров, информативных при разделении гло-
бальных популяций, разработаны программные
продукты для анализа и интерпретации получен-
ных данных. При проведении исследования по-
пуляции в Беларуси с помощью технологий мас-
сового параллельного секвенирования можно
воспользоваться уже выработанными принципа-
ми, критериями отбора и программными продук-
тами.

МАРКЕРЫ, ИСПОЛЬЗУЕМЫЕ
ПРИ УСТАНОВЛЕНИИ 

ЭТНОГЕОГРАФИЧЕСКОГО 
ПРОИСХОЖДЕНИЯ ИНДИВИДА

В состав панелей, используемых при установ-
лении этногеографического происхождения ин-
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дивида, как правило, входят SNP и STR маркеры,
расположенные на аутосомах, X-, Y-хромосомах.
Отдельные панели маркеров построены на нук-
леотидном полиморфизме митохондриальной
ДНК.

Для SNP-маркеров характерны следующие
особенности: диаллельность, относительно низ-
кий уровень мутабильности, возможность приме-
нения на деградированном биологическом мате-
риале. Основные направления их использования:
1) идентификационное; 2) установление родства
(Y-хромосомная ДНК и митохондриальная ДНК);
3) определение географического происхождения;
4) предсказание фенотипа [56].

Однако наиболее распространенные в крими-
налистике ДНК-маркеры – это STRs, которые
были выбраны благодаря их высокой полиморф-
ности. При этом анализ “смешанных” генетиче-
ских STR-профилей от двух и более индивидов
весьма затруднителен из-за присутствия статте-
ров, которые могут маскироваться под истинные
аллели. Также STR не обладают высокой инфор-
мативностью при установлении этногеографиче-
ского происхождения индивида. SNP-маркеры
имеют ряд преимуществ в основном из-за отсут-
ствия статтеров, а также благодаря более низкой
скорости мутирования в сравнении с STR-локу-
сами [56, 57].

Опубликовано множество панелей маркеров,
информативных для установления географиче-
ского происхождения индивида, на примере ана-
лиза различных популяций показана их результа-
тивность. Их использованию в криминалистике
препятствует отсутствие единой базы данных о
частотах аллелей по исследованным локусам в
изучаемых популяциях. В связи с этим по общему
мнению научного сообщества усилия лаборато-
рий необходимо направить не на создание новых
панелей маркеров, а на анализ большего числа
популяций и образцов с помощью уже имеющих-
ся [58].

Точность определения происхождения индивида
повышается в случае использования разных типов
маркеров. Например, 76.3% корректного определе-
ния географического происхождения индивида в
случае использования только SNP-маркеров ауто-
сомной ДНК и 84.9% при использовании одновре-
менно SNP-, STR-маркеров аутосомной, Y-хромо-
сомной и митохондриальной ДНК [59].

Следует подчеркнуть, что исследование STR-
маркеров аутосом, X- и Y-хромосом с использовани-
ем технологии полногеномного секвенирования
позволяет выявить дополнительные однонуклео-
тидные полиморфизмы (как в самих микросател-
литных последовательностях, так и в участках, их
фланкирующих) и которые не могут быть учтены
при фрагментном анализе [60]. В связи с развитием
технологий и методов ДНК-анализа коллективом

ученых опубликовано руководство по использо-
ванию STR-маркеров в криминалистике [61].

Далее будут рассмотрены особенности марке-
ров на Y- и X-хромосомах.

Y-хромосома содержит наибольший не под-
верженный рекомбинации участок ДНК в чело-
веческом геноме, а благодаря высокому полимор-
физму находит применение в криминалистике.

Выявленный нуклеотидный полиморфизм
Y-хромосомы (245 маркеров) позволил в 2002 г.
группе ученых (англ. Y. Chromosome Consortium)
сконструировать иерархичное дерево, состоящее
из 153 гаплогрупп [62]. Данное дерево позднее не
раз дополнялось [63], при этом увеличивалось
число гаплогрупп и маркеров. В варианте 2008 г.
дерево состоит из 311 гаплогрупп, включая две
новые большие гаплогруппы (S и T), и включает
порядка 600 бинарных маркеров [64]. В связи с
развитием технологий секвенирования ДНК уче-
ными активно обсуждается вопрос целесообразно-
сти использования как можно большего количества
SNP-маркеров Y-хромосомы для построения фи-
логенетического дерева, поскольку тысячи выяв-
ленных Y-SNPs могут внести неясность при ин-
терпретации результатов. Поэтому предложено в
качестве стандарта использовать 417 SNPs, позво-
ляющих идентифицировать основные гаплогруп-
пы, ввести единую номенклатуру гаплогрупп [65].
На онлайн-ресурсе PhyloTree Y [66] размещена
актуальная версия указанного филогенетического
дерева. Более полное дерево доступно на ресурсе
Международного общества генетической генеало-
гии (англ. International Society of Genetic Genealogy;
сокр. ISOGG) [67]. Соответственно выработаны
подходы по установлению гаплогруппы неизвест-
ного индивида по полиморфизму Y-хромосомы.

В дополнение к SNP-маркерам Y-хромосомы
при определении гаплогруппы могут быть успешно
применены STR-маркеры. Для популяционно-ге-
нетических, генеалогических, криминалистиче-
ских исследований опубликовано 194 STR-маркера
[68]. Обсуждается возможность использования
быстромутирующих STR-маркеров Y-хромосомы
[69–72].

X-хромосома имеет ряд особенностей, что дела-
ет ее уникальной в человеческом геноме. Женщины
наследуют по одной X-хромосоме от каждого из ро-
дителей, в то время как мужчины – одну, материн-
скую. Одна из двух X-хромосом у женщин инак-
тивируется на ранних этапах развития и остается
неактивной в соматических клетках, а при гаме-
тогенезе реактивируется, благодаря чему проис-
ходит рекомбинация между двумя Х-хромосома-
ми. У мужчин между X- и Y-хромосомами реком-
бинация происходит только между небольшими
участками. Гены в X-хромосоме, которые не вхо-
дят в рекомбинирующий регион, принадлежат
только X-хромосоме и присутствуют в единствен-
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ной копии в геноме мужчин [73]. Таким образом,
маркеры, расположенные на X-хромосоме, могут
образовывать группы сцепления.

Например, X-STR-локусы, входящие в состав
успешно используемого в криминалистике набо-
ра ArgusX-12, образуют четыре группы сцепления:
1) DXS10148, DXS10135, DXS8378; 2) DXS7132,
DXS10079, DXS10074; 3) DXS10103, HPRTB,
DXS10101; 4) DXS10146, DXS10134, DXS7423. Эф-
фективность данного набора показана для попу-
ляций Швеции [51], Германии [74], Беларуси [46].

Помимо X-STR-маркеров в криминалистике
при разделении основных континентальных попу-
ляций (африканской, американской, восточно-
азиатской, европейской, южно-азиатской) могут
быть использованы X-SNPs [75].

В научной литературе высказывается идея, что
с помощью маркеров, расположенных на поло-
вых хромосомах, можно выявить межпопуляци-
онные различия внутри локальной территории,
даже если частоты аллелей относительно одно-
родны в более глобальном регионе [76]. Это было
продемонстрировано на примере Китая [77], Ис-
пании [78].

Актуальная информация о полиморфизме ДНК
человека представлена в базе данных ALFRED [79]
и криминалистическом ресурсе FROG-kb [80], а
также в таких проектах как: “1000 Геномов” [81],
“Карта гаплотипа” (англ. HapMap) [82], “Разно-
образие генома человека” (англ. The Human Ge-
nome Diversity Project) [83], “Рак в Нью-Йорке”
(англ. New York Cancer Project) [84]. Нуклеотидный
полиморфизм человеческой ДНК, выявленный в
рамках данных проектов, становится объектом
установления взаимосвязи генетического поли-
морфизма и определенных характеристик (цвет
глаз и волос, географический регион, предраспо-
ложенность к заболеваниям и т.д.) представите-
лей различных популяций.

Таким образом, при установлении этногеогра-
фического происхождения индивида при прове-
дении судебной экспертизы наиболее перспек-
тивными маркерами являются SNPs аутосом, а
также Y- и X-хромосом. При этом в панель могут
быть включены STR-маркеры ДНК, в том числе
быстро мутирующие.

ИСПОЛЬЗОВАНИЕ ДАННЫХ
О ГЕОГРАФИЧЕСКОМ 

РАСПРОСТРАНЕНИИ ГЕНЕТИЧЕСКИ 
ОБУСЛОВЛЕННЫХ ЗАБОЛЕВАНИЙ

И ПРИЗНАКОВ ПРИ УСТАНОВЛЕНИИ 
ЭТНОГЕОГРАФИЧЕСКОГО 

ПРОИСХОЖДЕНИЯ ИНДИВИДА
Отдельным направлением исследований явля-

ется перспектива использования данных о гео-
графическом распространении некоторых гене-

тически обусловленных заболеваний при диффе-
ренциации популяций.

В качестве примера научного консорциума,
занимающегося установлением взаимосвязи
между нуклеотидным полиморфизмом ДНК и ге-
нетически обусловленными заболеваниями и ха-
рактеристиками людей, можно привести проект
“Изучение популяционной структуры с исполь-
зованием данных геномики и эпидемиологии”
(англ. The Population Architecture Using Genomics
and Epidemiology Study) [85]. В рамках названного
исследования изучено распространение сахарного
диабета 2-го типа, индекса массы тела, уровня жи-
ров, сердечно-сосудистой недостаточности, рака и
прочих биомаркеров в различных человеческих
популяциях [86]. Установление взаимосвязи вы-
шеуказанных параметров осложняется тем, что
выборки из популяций составлены неравномерно
и в основном изучены европейские популяции.
Соответственно экстраполировать частоты встре-
чаемости аллелей на другие регионы может быть
не совсем корректно [87, 88].

Генетическое разнообразие человеческих по-
пуляций может быть обусловлено полигенной
природой заболеваний, таких как ишемическая
болезнь сердца, мерцательная аритмия, диабет 2-го
типа, воспалительное заболевание кишечника,
рак молочной железы [89]; или приспособлением
к условиям среды, патогенам, демографическими
процессами [90, 91].

Имеются данные о закономерностях геогра-
фической приуроченности таких генетически де-
терминированных черт, как: склонность к шизо-
френии на примере популяций европейского и
африканского происхождения [92]; диабет 2-го
типа среди населения Гренландии [93], IgA неф-
ропатии – главной причины почечной недоста-
точности среди лиц европейского, азиатского и
афро-американского происхождения [94]; устой-
чивость к гипоксии населения Тибета [95].

Такая дополнительная информация, как нали-
чие или предрасположенность к определенному
генетическому заболеванию, как правило прояв-
ляющемуся фенотипически, может иметь боль-
шую значимость для идентификации индивида,
биологический материал которого обнаружен на
месте происшествия. Несмотря на это использова-
ние ее может быть ограничено в связи с необходи-
мостью соблюдать медицинскую тайну [96–98].

Вместе с тем полагаем, что включение подоб-
ных маркеров в криминалистическую панель мо-
жет повысить эффективность идентификации не-
известного индивида, при обязательном условии
обеспечения защиты генетической информации.
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ПАРФЕНЧИК, КОТОВА

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Таким образом, для целей установления этно-

географического происхождения неизвестного
индивида и выявления различий между регио-
нальными популяциями Беларуси по полимор-
физму ДНК имеющихся на сегодняшний день
данных недостаточно. Результаты предыдущих
исследований белорусского этноса были получе-
ны с помощью методов, проигрывающих по ин-
формативности технологиям массового парал-
лельного секвенирования. Для решения крими-
налистических задач нового уровня в научной
литературе описаны принципы отбора информа-
тивных ДНК-маркеров и формирования на их ба-
зе локусных панелей, а также предложены мето-
ды анализа и интерпретации полученных данных.
Соответственно при выполнении поставленной
задачи остается определиться с подходом при вы-
боре ДНК-маркеров, источниками изучаемых ге-
нотипов, программным обеспечением. При этом
можно использовать опыт изучения соседних по-
пуляций, а также маркеры, ассоциированные с
генетическими заболеваниями (при условии со-
блюдения медицинской тайны).

Работа выполнена в рамках государственной
научно-технической программы Союзного госу-
дарства “Разработка инновационных геногеогра-
фических и геномных технологий идентифика-
ции личности и индивидуальных особенностей
человека на основе изучения генофондов регио-
нов Союзного государства” (ДНК-идентифика-
ция), 2017–2021 гг.

Настоящая статья не содержит каких-либо ис-
следований с использованием в качестве объекта
животных.

Настоящая статья не содержит каких-либо ис-
следований с участием в качестве объекта людей.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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The Theoretical Framework for the Panels of DNA Markers Formation
in the Forensic Determination of an Individual Ethnogeographic Origin
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bScientific and Practical Center of the State Forensic Examination Committee of the Republic of Belarus,

Minsk, 220114 Republic of Belarus
*e-mail: maria.parfenchyk@gmail.com

Knowledge of the ancestry of an unknown individual from forensic DNA may provide to law enforcement
investigation with important information. This information can be acquired from biological traces by means
of massively parallel sequencing (MPS) technologies and developed panels of ancestry informative DNA
markers (AIM panels). Developing of forensic AIM panelstakes two steps: 1) getting information about DNA
polymorphism of individuals from different populations; 2) selection of polymorphic DNA patterns (autoso-
mal, Y-, X-chromosomal) and validation of selected markers. The necessity of keeping medical secrecy in the
context of protection of human rights may limit the usage of ancestry informative markers suitable for forensic
needs if they are also associated with genetic diseases and physical traits. The article deals with the analysis of
published strategies for selecting markers capable to differentiate populations with the aim of creating a panel
of ancestry informative markers and applying it in the forensic analysis in the Republic of Belarus.

Keywords: forensic genetic analysis, ancestry informative markers, massively parallel sequencing.
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