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Мировая и отечественная практика применения ДНК-технологий в криминалистике показала их
преимущества в сфере идентификации личности неизвестного индивида по сравнению с другими
известными в криминалистике методами идентификации. В статье рассматриваются основные со-
временные подходы применения генетических технологий в криминалистике, включая ДНК-иден-
тификацию и ДНК-фенотипирование. Рассмотрены преимущества и недостатки различных подходов,
основной акцент сделан на достижениях отечественных учeных, а также на перспективах дальней-
ших молекулярно-генетических исследований в области судебно-медицинской экспертизы. Пред-
ставлены основные результаты реализации научно-технической программы Союзного государства
“ДНК-идентификация” в области установления вероятной внешности, возраста, психо-эмоцио-
нального статуса, а также этногеографического и популяционного происхождения неизвестного
индивида по его ДНК с применением технологий высокопроизводительного секвенирования. В хо-
де реализации программы также разработаны отечественные наборы реагентов для ДНК-иденти-
фикации, адаптированные под существующее и перспективное ресурсное и приборное обеспече-
ние, используемое в криминалистических лабораториях Союзного государства.
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В настоящее время методы ДНК-идентифика-
ции – определение принадлежности биологиче-
ских следов индивиду на основе совпадения ха-
рактеристик ДНК, выделенной из биологическо-
го материала, собранного на месте преступления,
и полученного от подозреваемого, широко вошли
в криминалистическую практику. Впервые метод
выявления индивидуализирующих особенностей
ДНК был описан в 1985 г. английским биологом
А. Джеффрисом и вскоре применен в расследова-
нии преступлений [1, 2]. Метод был назван
“ДНК-фингерпринтом”, или “геномной дакти-
лоскопией” (в настоящее время более распро-
странены названия “ДНК-идентификация”, “ге-
нотипоскопия” и “анализ ДНК-профилей”). В
России методы ДНК-идентификации получили
развитие в 1990-х гг., что связано в частности с

пионерскими работами Е.И. Рогаева и П.Л. Ива-
нова [3–5]. Со времени появления методов выяв-
ления индивидуализирующих особенностей
ДНК сменилось несколько подходов (гибридиза-
ция фрагментированной ДНК с радиоактивно
меченными зондами, ПДРФ-анализ), но в итоге во
всех странах пришли к использованию мультиал-
лельных аутосомных STR-маркеров (Short Tandem
Repeats, короткие тандемные повторы). Унифици-
рованные наборы STR-маркеров, включающие
более десятка STR-локусов и маркер пола – по-
лиморфный участок в гене амелогенина, приме-
няются в США (система CODIS, Combined DNA
Index System) и в Европейском Союзе (система
ENFSI, The European Network of Forensic Science
Institutes DNA working group). На основе этих си-
стем созданы национальные базы данных ДНК-
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профилей. В Великобритании национальная база
данных в марте 2020 г. содержала 6.6 млн ДНК-
профилей, из которых 80.3% принадлежали муж-
чинам, 19.1 – женщинам, а для 0.6% образцов пол
не установлен. Ежегодно использовалось для ана-
лиза до 40000 образцов с места преступлений [6].
В США (по состоянию на апрель 2021 г.) в такой
базе данных – более 14 млн профилей преступни-
ков, более 4 млн профилей арестованных и более
1 млн профилей с мест преступления [7]. Соглас-
но сообщениям 110-ти (из 194) национальных
центральных бюро Интерпола к 2019 г. 70 стран
имели национальные базы данных ДНК-профи-
лей и 89 стран применяли анализ ДНК в уголов-
ном расследовании [7а].

В России для ДНК-идентификации (геномной
регистрации) используются те же системы STR-
маркеров, что делает получаемые ДНК-профили
сопоставимыми с профилями в базах данных Ин-
терпола и иных международных базах. Исследо-
вания ДНК-профилей проводятся в экспертно-
криминалистических подразделениях СК, МВД и
ФСБ России, учреждениях судебно-медицинской
экспертизы Минздрава России. Согласно Феде-
ральному Закону № 242-ФЗ “О государственной
геномной регистрации в Российской Федерации”
обязательной геномной регистрации подлежат
лица, осужденные и отбывающие наказание в ви-
де лишения свободы за совершение тяжких или
особо тяжких преступлений, всех категорий пре-
ступлений против половой неприкосновенности
и половой свободы личности, а также неопознан-
ные трупы и биологические следы, изъятые с мест
преступления. Список лиц, подлежащих обяза-
тельной геномной регистрации, предполагается
расширить. Сведения по генетическим профилям
хранятся в Федеральной базе данных геномной
информации (ФБДГИ), оператором которой яв-
ляется МВД России. В настоящее время объем
ФБДГИ составляет более 1.1 млн генетических
профилей (0.6% населения России). Количество
проводимых экспертиз с использованием ДНК-
профилей составляет несколько сотен тысяч еже-
годно [8, 8а].

В Республике Беларусь проведение ДНК-экс-
пертиз регулируется локальными нормативно-
правовыми актами Государственного комитета
судебных экспертиз.

Помимо аутосомных STR-маркеров в крими-
налистической практике используется анализ од-
нородительских маркеров – STR-маркеров Y-хро-
мосомы и секвенирование гипервариабельных сег-
ментов или полной последовательности
митохондриальной ДНК (мтДНК). Все перечис-
ленные системы могут быть использованы не

только для идентификации принадлежности био-
логического образца конкретному индивиду, но и
для установления родства. Именно анализ этих
маркеров позволил идентифицировать останки
всех членов семьи последнего российского импера-
тора Николая II с помощью сравнения полной
последовательности мтДНК и STR-маркеров Y-
хромосомы в ДНК из костных останков и из дру-
гих биологических образцов представителей дома
Романовых, родственников императрицы [9]. Наи-
более заметным и убедительным итогом этих ра-
бот явилась идентификация останков самого им-
ператора Николая II тем же методом. При этом
ДНК костных останков сравнивали с ДНК из био-
материалов, заведомо принадлежащих самому им-
ператору (кровь на рубашке после покушения на
Николая II в Японии, находится в Государствен-
ном Эрмитаже) [10].

Системы однородительских маркеров, как не-
утрачиваемые в поколениях, могут применяться
и для установления дальнего родства, тем самым
указывая и на этногеографические группы, из ко-
торых происходит индивид. Для этого необходи-
мы референсные базы данных генетических про-
филей представителей различных популяций, с
которыми сравнивается генетический профиль
исследуемого образца. Именно с помощью таких
подходов были установлены регионы происхож-
дения как исполнителя теракта в аэропорту До-
модедово в 2011 г., так и новосибирского маньяка-
педофила (были использованы, соответственно,
популяционные базы данных Медико-генетиче-
ского научного центра, Москва, и Института ме-
дицинской генетики, Томск) [11]. Полученная
информация значительно ускорила раскрытие
этих преступлений.

ДНК-идентификация широко применяется не
только при раскрытии преступлений, но и при
розыске потерявшихся людей, идентификации
неопознанных тел, жертв природных и техноген-
ных катастроф.

Для развития перечисленных направлений в
России и Беларуси в 2017 г. была принята научно-
техническая программа Союзного государства
“Разработка инновационных геногеографических
и геномных технологий идентификации лично-
сти и индивидуальных особенностей человека на
основе изучения генофондов регионов Союзного
государства” (“ДНК-идентификация”), государ-
ственными заказчиками которой стали ФАНО/
Минобрнауки России совместно с Националь-
ной академией наук Беларуси. Программа была
утверждена постановлением Совета Министров
Союзного государства от 16 июня 2017 г. № 26 [11а]
и рассчитана на реализацию в течение пяти лет
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(2017–2021 гг.). В состав Программы вошли два
основных блока исследований – исследования в
области генетической экспертизы для кримина-
листики, выполняемые на единой методической
платформе российскими и белорусскими участ-
никами, и в области медицинской генетики для
целей персонифицированной медицины, а также
возможного применения данных подходов в кри-
миналистике, выполняемых только белорусской
стороной. Направления исследований по Про-
грамме перечислены в табл. 1.

Выявление ДНК-маркеров различных типов
для определения вероятного этногеографического
и популяционного происхождения и разработка
баз данных генетических характеристик населения
Союзного государства составили важнейшую
часть исследований. Одна из задач – ликвидация
“белых пятен” (областей, недостаточно исследо-
ванных по частотам встречаемости применяемых
в криминалистике ДНК-маркеров) на геногео-
графической карте Союзного государства. Если к
началу Программы по целевым маркерам было
исследовано немногим более 1000 биологических
образцов, представляющих несколько десятков
популяций, то к ее завершению количество ис-
следованных образцов составило более 30000, а
количество этнорегиональных групп – более 200.
Примеры таких исследований описаны в трех
статьях данного выпуска журнала [25, 28, 29].

Столь большой объем образцов популяций
Союзного государства был исследован в результа-
те создания расширенного мультиплексного на-
бора STR-локусов Y-хромосомы, применение ко-
торого описано в двух статьях данного номера
журнала [28, 29]. В рамках Программы “ДНК-
идентификация” созданы базы данных, характе-
ризующие основные популяции Союзного госу-
дарства по мужской линии. Большое количество
мультиаллельных локусов ДНК индивида ампли-
фицируются в мультиплексе в одной пробирке, и
фрагменты фракционируются по размеру в еди-
ничном капилляре. Получаемый гаплотип вно-
сится в созданную базу данных, что позволяет
быстро и с высокой разрешающей способностью
отнести индивида к одной из геногеографических
групп. В некоторых случаях можно отнести его к
конкретному народу, к определенному роду, а
иногда даже к деревне данного географического
региона.

Созданный набор реагентов производится по-
чти исключительно на отечественном сырье, обо-
рудование для ДНК-идентификации с помощью
этого набора также производится в России. Создан-
ный набор по разрешающей способности превы-
щает зарубежные аналоги, а эффективность его

применения обеспечивается уникальной базой
генетических данных, разработанной в рамках
Программы “ДНК-идентификация”.

Развитие технологий генотипирования и геном-
ного анализа получило значительное ускорение с
появлением методов масштабного параллельного
секвенирования (МПС), называемого также “се-
квенированием следующего поколения” (Next
Generation Sequencing, NGS). Эти технологии
позволяют перейти к использованию маркеров
еще одного типа – аллелей однонуклеотидных
полиморфных локусов (Single Nucleotide
Polуmorphism – SNP [55]). В отличие от мульти-
аллельных STR-маркеров, используемые SNP-
маркеры являются биаллельными. Поэтому для
проведения генетического анализа в целях кри-
миналистики необходимо использовать гораздо
большее количество SNP-маркеров, что дает не
только определенные преимущества, но и про-
блемы, которые рассмотрены в статье группы
Е.И. Рогаева в этом номере [49]. Полиморфный
однонуклеотидный локус (в данном случае про-
сто сайт с определенной позицией в геноме) мо-
жет быть представлен в популяции не только дву-
мя аллелями, но и большим их числом (максимум
четырьмя аллелями – А, Т, Г, Ц). Хотя у индивида
число аллелей такого локуса в двух гомологичных
хромосомах не может превышать двух, если это
локус в геноме уникален. Использование для
ДНК-идентификации три- и тетра-аллельных од-
нонуклеотидных локусов вместо биаллельных
может значительно повысить разрешающую спо-
собность метода, одновременно сократив число
пар праймеров в мультиплексе для их анализа.
Существенно, что однонуклеотидный полиморф-
ный локус может быть амплифицирован и опре-
делен его аллельный статус при минимальном
размере амплифицируемого фрагмента ДНК (ме-
нее 50 нуклеотидов), который соответствует раз-
меру фрагментов деградированной ДНК, встре-
чающихся в биологических следах, с которыми
работают криминалисты. Известно, что фрагмен-
ты такого размера сохраняются и в многотысяче-
летних останках. Практически значимыми для
криминалистики являются те мультиаллельные
однонуклеотидные локусы, для которых частоты
аллелей примерно одинаковы во многих популя-
циях. Таким образом, необходимо охарактеризо-
вать в группы населения Союзного государства
по частотам аллелей SNP, уже известным в каких-
либо популяциях мира.

Анализ SNP-маркеров позволяет на единой
технологической платформе решать не только за-
дачи ДНК-идентификации биологического мате-
риала, но и определять фенотипические призна-
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Таблица 1. Направления исследований программы “ДНК-идентификация”

№ Направление Цель исследования Публикации

1 Разработка технологии
определения вероятной 
внешности неизвестного
индивида по характеристикам
его ДНК

Разработка инновационной ДНК-технологии, позволяю-
щей определить по биологическому материалу, содержа-
щему ДНК, параметры внешности (цвет волос, цвет глаз) 
носителя этой ДНК

 [12–17]

2 Разработка методики
определения вероятного 
возраста индивида 
по характеристике его ДНК

Разработка методики определения вероятного возраста 
неизвестного индивида по образцу ДНК, полученной из 
его биологических следов, на основе анализа прижизнен-
ной модификации избранных участков ДНК. Данные 
могут быть использованы в криминалистике

 [18–22]

3 Разработка технологии 
определения наиболее 
вероятного этногеографиче-
ского происхождения 
неизвестного индивида
по характеристикам его ДНК

Разработка инновационной комплексной технологии, 
позволяющей определить по характеристике ДНК 
наиболее вероятное этногеографическое происхождение 
неизвестного индивида

 [23–27]

4 Разработка метода ДНК-иден-
тификации для определения 
популяционной принадлеж-
ности неизвестного индивида

ДНК-идентификация и определение популяционной 
принадлежности неизвестного индивида по биоматериа-
лам. Создание базы данных по комплексу генетических 
маркеров, дифференцирующих популяции населения 
Союзного государства, для получения информации, 
которая может быть использована также в криминали-
стике

 [27–29]

5 Разработка методики
определения статуса генетиче-
ских локусов и прижизненной 
модификации участков ДНК, 
влияющих на психоэмоцио-
нальный статус человека

Получение методики, позволяющей оценить генетическую 
компоненту психоэмоционального статуса личности

 [30–34]

6 Разработка методов 
для оценки механизмов
генетического контроля 
широко распространенных 
заболеваний (сердечно-сосу-
дистых, эндокринных, 
аутоиммунных, костно-
мышечных, онкологических 
и некоронарогенных 
заболеваний сердца);
разработка технологий
выявления ДНК-маркеров 
болезней для применения
их в криминалистике

Определение генетических рисков развития не менее 
восьми нозологий мультифакторных заболеваний на 
основе определения не менее 60 наиболее информатив-
ных генетических маркеров; создание базы данных по 
ДНК-маркерам широко распространенных заболеваний

6.1 Разработка ДНК-технологии 
выявления генетического 
риска эндокринных 
заболеваний

Разработка методов определения риска развития разных 
вариантов сочетанных эндокринных заболеваний, осно-
ванных на оценке фенотипических, биохимических, 
молекулярно-генетических особенностей конкретного 
индивидуума

 [35]
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6.2 Разработка инновационной 
ДНК-технологии, позволяю-
щей определить индивидуаль-
ный генетический риск 
развития заболеваний,
связанных с тромбозом

Определение генетического риска заболеваний 
тромбогенного характера (инфаркта миокарда, инсульта, 
тромбоэмболии легочных артерий) по ДНК индивида

 [36, 37]

6.3 Разработка инновационной 
ДНК-технологии, позволяю-
щей с помощью современных 
молекулярно-генетических 
методов выявить наиболее 
информативные варианты 
генов, регулирующих про-
цессы костного метаболизма, 
и оценить риск развития 
заболеваний костно-мышеч-
ной системы

Изучение генетики заболеваний костно-мышечной 
системы

 [38–40]

6.4 Молекулярно-генетическая 
оценка риска аутоиммунных 
заболеваний

Выявление молекулярно-генетических маркеров риска 
аутоиммунных заболеваний и создание на их основе 
геномных технологий выявления групп риска с данными 
заболеваниями

 [41–43]

6.5 Разработка технологии 
выявления риска онкологиче-
ских заболеваний на основе 
эпигенетических и молеку-
лярно-генетических маркеров

Определение молекулярно-генетических и эпигенетиче-
ских маркеров риска рецидивов и (или) прогрессирова-
ния опухолей у пациентов с онкопатологиями

 [44]

6.6 Выявление ДНК-маркеров 
риска некоронарогенных 
заболеваний сердца

Определение генетических факторов патогенеза
и генетических маркеров риска развития неблагоприятных 
клинических исходов (синдром внезапной смерти 
и прогрессирование сердечной недостаточности) 
у пациентов с некоронарогенной патологией 
(дилатационной кардиомиопатией, аритмогенной
дисплазией правого желудочка, гипертрофической
кардиомиопатией, изолированной некомпактностью 
миокарда левого желудочка и каналопатией)

 [45–47]

7 Разработка и изготовление 
опытных образцов инноваци-
онных наборов реагентов для 
идентификации личности и 
установления родства на 
основе STR- и SNP-маркеров 
методом “массового парал-
лельного секвенирования”

Изготовление наборов реагентов и рецептов к ним, а 
также изготовление опытных образцов таких наборов для 
применения в технологиях и методиках (см. мероприятия 
1, 3, 4). Апробация данных наборов на практике 
(в криминалистических целях) с перспективой
импортозамещения.
Разрабатываемые наборы реагентов:
1) для определения вероятной внешности индивида на 
основе характеристик его ДНК, 2) для определения
вероятной этногеографической и популяционной
принадлежности индивида по его ДНК, 3) для ДНК-
идентификации неизвестного индивида, 4) для выявле-
ния метаболитов с целью идентификации неизвестного 
индивида

 [48, 49]

№ Направление Цель исследования Публикации

Таблица 1. Продолжение
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ки их носителей: таких как цвет глаз, цвет волос,
цвет кожи, а с некоторой вероятностью и черты
лица. Выявление и исследование ДНК-маркеров,
ассоциированных с цветом глаз и волос, в бело-
русских и российских популяциях составило од-
но из направлений исследований (табл. 1). В
данном номере журнала представлено описание
геногеографического атласа частот аллелей
ДНК-маркеров, контролирующих цвет глаз и
волос [17].

Для реализации перечисленных подходов к
ДНК-идентификации в настоящее время выпус-
каются различные коммерческие наборы реаген-
тов (в основном зарубежные), поэтому актуаль-
ной является разработка отечественных наборов
реагентов (табл. 1, направления 7 и 8). Важней-
шая задача в криминалистике – анализ следовых
количеств ДНК, причем нередко эта ДНК дегра-
дирована. При соблюдении таких подходов ста-
новится возможным анализ минимальных коли-
честв ДНК – от 60 пикограмм, что соответствует

нескольким человеческим геномам (Е.И. Рогаев,
персональное сообщение). Эти особенности ис-
следуемого в криминалистике материала требуют
большой тщательности в разработке наборов реа-
гентов для их анализа, включая синтез прайме-
ров, а также и всю линейку реагентов свободных
от контаминации человеческой ДНК. Кроме то-
го, производство таких наборов реагентов, как и
их применение нужно проводить в специально
оборудованных и подготовленных особо чистых
помещениях.

Опыт работы по программе Союзного государ-
ства, накопленный коллективом под руковод-
ством Е.И. Рогаева, выявил и успешно разрешил
типичные проблемы, возникавшие с реагентами и
инфраструктурой при разработке методов ДНК-
идентификации на единичных молекулах ДНК, в
том числе деградированных. Чтобы перенести
разработанные методы из научных лабораторий в
лаборатории практиков криминалистики, необ-
ходимо наладить на необходимом уровне произ-

8 Адаптация применения 
разработанных отечественных 
инновационных наборов
реагентов для ДНК-иденти-
фикации по деградированной 
ДНК и ДНК из малых 
количеств биоматериала

Расширение возможностей ДНК-идентификации
применительно к биоматериалам, в которых ДНК 
деградирована, или материала очень мало; изготовление
опытных образцов наборов для таких случаев 
и их апробация в криминалистических лабораториях.
Разрабатываемые наборы реагентов:
1) для адаптации разработанных в мероприятии 
7 наборов реагентов для генотипирования STR- и SNP-
маркеров (определения внешности, этногеографического 
происхождения), 2) для идентификации пола, 3) для пол-
ного секвенирования митохондриальной ДНК

9 Разработка и изготовление 
опытных образцов наборов 
реагентов для выявления 
ДНК-маркеров риска 
развития широко распростра-
ненных (сердечно-сосудистых 
и эндокринных) заболеваний 
для применения в криминали-
стике

Получение опытных наборов реагентов для определения 
генетической предрасположенности к широко распро-
страненным заболеваниям на основе анализа не менее 60 
наиболее информативных генетических маркеров, выяв-
ленных в мероприятии 6

 [50]

10 Разработка методики 
формирования баз данных
для ДНК-идентификации
в смешанном населении 
мегаполисов и прогноза 
динамики генофонда
мегаполиса под воздействием 
миграционных процессов

Опробирование методики формирования и анализа 
генетических баз данных для населения мегаполисов, 
учитывающей смешанный состав и динамичность этих 
популяционных структур, а также прогноз динамики 
генофонда населения мегаполиса под воздействием 
миграционных и других этнодемографических процессов

 [51–54]

№ Направление Цель исследования Публикации

Таблица 1. Окончание
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водство разработанных реагентов. Данная задача
представляется возможной и целесообразной на
основе опыта указанного коллектива и при созда-
нии соответствующей инфраструктуры. Кроме
того, возможно и целесообразно создать также
инфраструктуру для проведения с таким набором
реагентов особо важных работ по ДНК-иденти-
фикации в научных и практических целях.

Одна из задач криминалистики – определение
возраста индивида по уровню метилирования из-
бранных CpG-сайтов. Проведенные исследования
показывают, что точность определения возраста
при этом подходе составляет в среднем 3–4 года
[56]. Разработка и верификация подобных мето-
дов анализа представлена в статье [22] и табл. 1
(направление 2). Кроме определения возраста, по
эпигенетическим маркерам (которые формиру-
ются на основе маркеров в ДНК) возможно иден-
тифицировать ткани и биологические жидкости,
а также различать монозиготных близнецов. Уро-
вень метилирования считается перспективным
для оценки таких форм поведения, как курение и
злоупотребление алкоголем, а также различных
типов средовых воздействий, что также может
найти применение в криминалистической прак-
тике [56, 57]. Сравнение генетических и эпигене-
тических предикторов показывает, что для многих
признаков эпигенетические маркеры дают боль-
ший вклад, чем генетические [58]. Анализ эпиге-
нетических маркеров проведен в исследованиях
под руководством И.Б. Моссе, опубликованных в
данном номере журнала [33, 34].

В исследованиях медико-генетического на-
правления в белорусской популяции выявлены
ДНК-маркеры, ассоциированные с повышенным
риском развития широко распространенных за-
болеваний (сердечно-сосудистых, эндокринных,
аутоиммунных, костно-мышечных, онкологиче-
ских и некоронарогенных заболеваний сердца)
(табл. 1, направление 6).

Особое направление представляет изучение
генетико-демогарфической структуры и динамики
мегаполисов. Мегаполисы характеризуются ин-
тенсивными миграционными процессами, сме-
шанным составом населения в этническом и гене-
тическом отношении, широким распространением
межнациональных браков. В рамках Программы
изучены четыре мегаполиса Союзного государ-
ства – Москва, Санкт-Петербург, Новосибирск и
Минск. Показана неоднородность расселения эт-
нических групп по территории мегаполисов, что
необходимо учитывать при формировании баз
данных. Показано, что для каждого мегаполиса
необходимо создавать собственную базу данных,
так как области миграционного притяжения ме-

гаполисов и этнический состав населения раз-
личны. С учетом этого созданы первые базы дан-
ных для целей ДНК-идентификации по мтДНК и
Y-хромосоме для изученных мегаполисов с при-
влечением генетико-демографических характе-
ристик жителей. Разработан прогноз динамики
генофонда населения мегаполиса под воздействием
миграционных процессов, который показывает бо-
лее выраженную динамику частот гаплогрупп Y-хро-
мосомы в поколениях по сравнению с маркерами
мтДНК. Необходимо дальнейшее развитие таких
баз данных и мониторинг генетико-демографи-
ческой структуры населения [52].

Результаты, полученные в ходе реализации
Программы Союзного государства “ДНК-иден-
тификация”, позволяют повысить скорость и чув-
ствительность анализов ДНК. Они апробированы
в криминалистических лабораториях Российской
Федерации и Республики Беларусь и уже приме-
няются для повышения эффективности розыск-
ных мероприятий, установления личности неиз-
вестного идентифицируемого лица. Результаты
программы найдут применение и для решения та-
ких актуальных гуманитарных задач, как быстрая
идентификация жертв природных и техногенных
катастроф, военных конфликтов, в том числе
идентификация останков погибших в Великой
Отечественной войне. Разработанные в рамках
программы референсные базы данных частот
встречаемости различных вариантов ДНК-мар-
керов в группах населения Союзного государства
и в странах-источниках трудовой миграции отража-
ют характеристику и динамику генофондов популя-
ций коренного населения и смешанного населения
мегаполисов. Базы данных будут дополняться по
мере появления новых данных и расширения па-
нелей ДНК-маркеров, таким образом они пред-
ставляют уникальный ресурс, позволяющий ока-
зать поддержку при выполнении следственных
мероприятий. Расширение спектра генетических
маркеров по различным направлениям вместе с
мощным программным обеспечением перспек-
тивно для построения трехмерных моделей лиц
людей по их генетическому материалу. Дальней-
ший прогресс возможен и в усовершенствовании
методик расшифровки и интерпретации образ-
цов деградированной ДНК или со смесью генети-
ческого материала нескольких человек.

В конечном итоге, внедрение результатов реа-
лизации программы “ДНК-идентификация” бу-
дет способствовать повышению качества жизни и
безопасности населения Союзного государства.

Работа выполнена в рамках научно-техниче-
ской программы Союзного государства “Разра-
ботка инновационных геногеографических и ге-
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номных технологий идентификации личности и
индивидуальных особенностей человека на основе
изучения генофондов регионов Союзного государ-
ства” (“ДНК-идентификация”) с белорусской сто-
роны – при финансовой поддержке Национальной
академии наук Беларуси (Государственный кон-
тракт № 1ДНК-2017/2017-28-068 от 30.08.2017), с
российской стороны – при финансовой поддерж-
ке Министерства науки и образования РФ (Госу-
дарственный контракт № 011-17 от 26.09.2017).

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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Developing the Innovative Gene Geographical and Genomic Technologies
for Identification and Revealing the Personal Features by Studying

the Gene Pools of the Regional Populations
A. V. Kilchevskya, * and N. K. Yankovskyb, **

aInstitute of Genetics and Cytology of the National Academy of Sciences of Belarus, Minsk, 220072 Republic of Belarus
bVavilov Institute of General Genetics, Moscow, 119991 Russia

*e-mail: kilchev@presidium.bas-net.by
**e-mail: yankovsky@vigg.ru

Global and Russian experience in using DNA technologies in investigation of crimes showed that the tech-
nologies are superior to other forensic identification methods in personal identification of an unknown indi-
vidual. The article considers the main current approaches that utilize genetic technologies in forensic studies,
including DNA identification and DNA phenotyping. Advantages and drawbacks are discussed for several
approaches. Emphasis is placed on the achievements of Russian researchers and the prospects of further mo-
lecular genetic studies in the field of forensic medicine. Main results obtained in the “DNA Identification”
research-and-technological program of the Union State of Russia and Belarus are described with the focus
on establishing the probable appearance, age, psychoemotional status, and ethnogeographic and population
origin of an unknown person by examining their DNA with the use of high-throughput sequencing tech-
niques. Work on the program additionally yielded extended version DNA identification kits, which are adapt-
ed to the available and prospective resources and equipment used in forensic labs of the Union State.

Keywords: forensic DNA identification, DNA markers, databases, DNA phenotyping, genetic predisposi-
tion, personalized medicine, innovative reagent kits.
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