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При установлении спорного
отцовства (материнства) ре-
зультаты экспертизы в боль-
шинстве случаев не вызывают
сомнений лишь в случаях ис-
ключения родственной связи.
В случаях же «подтвержде-
ния» (отцовство не исключает-
ся) ценность выполненного
исследования определяется
численной доказательностью
экспертного вывода. Молеку-
лярно-генетический метод (ис-
следование ДНК) позволяет на
заключительной стадии про-
водить численную оценку по-
лученных результатов средст-
вами теории вероятностей и
математической статистики.
Основой метода является
сравнительный анализ аллелей
в нескольких полиморфных
локусах геномов ребенка и за-
явленных родителей. Посколь-
ку выявляемые генотипы не
являются уникальными для
каждого человека, любой слу-
чай «подтверждения», незави-
симо от количества исследо-
ванных локусов, не является
логически неопровержимым:
всегда существует вероятность
случайного совпадения алле-
лей в сравниваемых образцах
ДНК. Принципиальным во-
просом является именно адек-
ватность расчетов, поскольку
определенное высокое значе-
ние («пороговое значение»)
уровня доказательности можно

считать необходимым и доста-
точным.

К настоящему времени во
многих странах существуют
подробные стандарты прове-
дения таких экспертиз и по-
следующей вероятностной
оценки полученных результа-
тов. Например, в США мини-
мальное значение вероятности
отцовства (Probability of
Paternity, PP), приемлемое для
рассмотрения ДНК-доказа-
тельства в суде, составляет не
менее 95 %, а для многих шта-
тов – 99 % и больше [1, 2, 8].
Разработаны и строго регла-
ментированы используемые в
исследовании методики, попу-
ляционные базы данных, спе-
циализированное программное
обеспечение (например, с опи-
санием к программе "Pater"
можно ознакомиться на сайте
CBFMP: http://www.dna-view.com/
downloads/documents/paterpdf.zip) [6].

В России стандарты высо-
кого уровня пока отсутствуют,
и правильность интерпретации
результатов и последующих
расчетов очень часто зависит
от компетентности эксперта. С
другой стороны, результаты
ДНК-исследования нередко
принимаются судом безогово-
рочно, как самое веское дока-
зательство среди прочих мате-
риалов дела, в первую очередь,
по причине недостаточного
понимания узких мест такого

рода экспертиз [12].
В то же время любой веро-

ятностный расчет при иссле-
довании ДНК основан на ряде
неочевидных на первый
взгляд, но существенных до-
пущений. В отдельных случаях
высокие значения вероятности
отцовства могут быть некор-
ректными и вводить в заблуж-
дение, если в основу расчетов
положены неверные исходные
посылки.

Стандартно вероятность от-
цовства оценивается на осно-
вании формулы Байеса для ус-
ловной вероятности. Для боль-
шинства тривиальных случаев
априорно (до получения ре-
зультатов ДНК-исследования)
полагается, что никто из близ-
ких кровных родственников
обследуемого мужчины (его
отец, братья, другие дети) не
входит в число «предполагае-
мых отцов». Также исходно
обычно предполагается равное
соотношение вероятностей
двух взаимоисключающих ги-
потез:

р(неОтец): р(Отец) = 1:1,

где гипотеза неОтец – обсле-
дуемый мужчина не является
отцом (исключение отцовст-
ва); гипотеза Отец – обсле-
дуемый мужчина является ис-
тинным отцом обследуемого
ребенка.
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То есть априорная вероят-
ность (prior probability, pp) по-
лагается равной 0,5. Эта вели-
чина является достаточно ус-
ловной, да и в целом опреде-
ление численного значения
априорной вероятности нахо-
дится, пожалуй, вне компетен-
ции судебно-медицинского
эксперта (скорее, в компетен-
ции суда). Поэтому к настоя-
щему времени в зарубежной
экспертной практике при рас-
чете вероятности отцовства
требуется прямое указание как
соответствующего значения
априорной вероятности, так и
всех априорных допущений (в
том числе описание референт-
ной популяционной группы).
На многих официальных сай-
тах компаний, проводящих та-
кого рода исследования, пред-
ставлены образцы заключений,
содержащие краткое описание
интерпретационной части. На-
пример, на сайте компании
"Genetica DNA Laboratories,
Inc." (США) приведен образец
заключения со следующей
формулировкой:

The alleged father, XXXXX,
cannot be excluded as the
biological father of the child
named XXXXX. Based on testing
results obtained from analyses of
5 different DNA probes, the
probability of paternity is
99.9999%. This probability of
paternity is calculated by
comparing to an untested,
unrelated man of the North
American Caucasian population
(assumes prior probability
equals 0.50).

В качестве альтернативы
pp=0,5 вероятность отцовства
может рассчитываться и при
других значениях априорной
вероятности. Например, в про-
грамме "Pater" предусмотрена
следующая форма:

Effect of prior probability on
the probability of paternity:

prior           posterior
         10 %           99.97 %
         25 %           99.99 %
         50 %           99.99 %+
         75 %           99.99 %+
         90 %           99.99 %+

Однако возможность адек-
ватного (непредвзятого) выбо-
ра априорной вероятности от-
дельными авторами (тем же Ч.
Бреннером) ставится под со-
мнение, либо вообще отверга-
ется [6].

Существует и другой (менее
спорный) стандартный показа-
тель, определяющий значи-
мость выполненной эксперти-
зы: Комбинированный Индекс
Отцовства (Combined Paternity
Index, CPI, или просто – Ин-
декс Отцовства). Например, в
том же образце заключения
"Genetica DNA Laboratories,
Inc." приводятся обе величи-
ны:

Interpretation:     Combined
Parentage    Index    1,703,289;
Probability   of      Parentage
 99.9999 %.

Терминологически обычно
различают CPI (для несколь-
ких локусов в целом) и PI
(Paternity Index, для каждого
отдельного локуса). Другой
вариант, которого мы и будем
придерживаться, – для отдель-
ных локусов оперируют поня-
тием Отношение Правдоподо-
бия (Likelihood Ratio, LR), и
тогда для панели локусов в це-
лом используют термин PI.

Отношение правдоподобия
LR стандартно рассчитывается
для выявленных комбинаций
генотипов ребенка и заявлен-
ных родителей отдельно для
каждого локуса (пример расче-
тов будет описан ниже). Эта
величина показывает, во
сколько раз более вероятно,
что наблюдаемое совпадение
аллелей у заявленного отца и
ребенка обусловлено тем, что
именно этот мужчина является
биологическим отцом, нежели
истинным отцом является нек-
то другой (случайный мужчи-
на из той же референтной по-
пуляции), не подвергнутый
ДНК-исследованию.

Если для исследованных
локусов, исходя из их хромо-
сомной локализации, предпо-
лагается независимое наследо-
вание аллелей (отсутствие
сцепления между локусами),
то только в этом случае значе-

ния LR могут быть перемно-
жены и рассчитан индекс от-
цовства (PI):
PI =LR (локус 1)*LR (локус 2)*
………… *LR(локус n)

Отметим, что все ограниче-
ния (помимо отсутствия сцеп-
ления между локусами), на-
кладываемые на возможность
перемножения значений LR
или частот аллелей, описыва-
ются так называемым «прави-
лом произведения» ("product
rule", "multiplication rule") и
подробно обсуждаются во
многих работах [3, 5, 8].
Индекс отцовства можно ин-
терпретировать следующим
образом: исходя из получен-
ных результатов исследования
ДНК, в PI раз более вероятно,
что именно обследуемый муж-
чина и передал ребенку «от-
цовский набор аллелей», чем
такие результаты можно объ-
яснить случайным совпадени-
ем генотипов.

В случае принятия априор-
ной вероятности рр=0,5, веро-
ятность отцовства РР рассчи-
тывается из индекса отцовства
PI по простой формуле:

PP = [PI/(1+PI)]
В России к настоящему време-
ни в области молекулярно-
генетических экспертиз суще-
ствуют только краткие мето-
дические указания [13]. В них
описан несколько иной алго-
ритм, чем в [11]. Кратко вме-
сто отношений правдоподобия
используются так называемые
«локальные статистические
частоты» r для каждого из ис-
следованных локусов. Эта ве-
личина, по сути, является час-
тотой встречаемости в попу-
ляции случайного мужчины,
имеющего в генотипе аллель,
идентичный аллелю отцовско-
го происхождения в генотипе
ребёнка [10]. Значения r рас-
считываются по формуле:

r = 2р –р2,
где р – частота аллеля отцов-
ского происхождения в гено-
типе ребенка.
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Затем определяется частота
встречаемости в популяции
человека (R), обладающего
«потенциальным отцовским
набором аллелей» («правило
перемножения»):
R = r (локус 1)* r (локус 2)*
......*r (локус n)

Индекс отцовства определя-
ется как величина, обратная R:
PI=(1/R), и далее вероятность
отцовства рассчитывается как
РР=[РI/(1+РI)] (априорная ве-
роятность рр=0,5).

Таким образом, в работе
[13] вместо отношений прав-
доподобия для каждого из ис-
следованных локусов рассчи-
тываются «локальные стати-
стические частоты». После-
дующая расчетная часть сов-
падает с описанной для LR, и с
этой точки зрения LR и r яв-
ляются обратными величина-
ми: LR~1/r. В зависимости от
комбинаций выявленных гено-

типов и частот совпадающих
аллелей LR может быть как
меньше, так и больше 1/r, что
в итоге отражается на соответ-
ствующих величинах индекса
и вероятности отцовства (в
конце будет приведен пример
сравнительных расчетов).
Важно, что в отличие от 1/r,
LR может принимать значения
и меньше 1 (при совпадении
по частым аллелям), и с этой
точки зрения алгоритм, ис-
пользующий отношения прав-
доподобия, является более
консервативным и, соответст-
венно, более предпочтитель-
ным для экспертной практики.

Когда отцовство в целом
(исходя из сравнительного
анализа генотипов) не исклю-
чается, значения LR<1 для от-
дельных локусов свидетельст-
вуют «против» отцовства,
уменьшая значения CPI и PP.
В этом плане актуально не
общее количество исследован-

ных в экспертизе локусов, а их
«качество»: малопригодны
низкополиморфные локусы с
доминированием 1-2 аллелей.

Для словесной интерпрета-
ции ценности выполненной
экспертизы часто используется
классификация, разработанная
Конрадом Хуммелем [7]. Ис-
ходно в этой классификации
различным «пороговым» зна-
чениям вероятности отцовства
(рассчитанным при априорной
вероятности 0,5) приписыва-
лись различные словесные
формулировки [7, 14]. В тер-
минах отношений правдопо-
добия и индекса отцовства
данная классификация также
может быть успешно исполь-
зована [6]. Учитывая относи-
тельно широкое распростране-
ние (в том числе в России)
«предикатов Хуммеля», уме-
стно привести здесь классифи-
кацию полностью (таблица)

.
Таблица

Словесная классификация численных значений вероятности отцовства*
Словесные формулировкиРР,%**

Немецкий Английский Русский
PI***

(99,9) Vaterschaft praktisch
erwiesen

Paternity practically
proven

Отцовство практически
доказано

99,75 399Vaterschaft hoschst
wahrscheinlich

Highly likely Отцовство в высшей
степени вероятно

99 99Vaterschaft sehr
wahrscheinlich

Very likely Отцовство весьма
вероятно

90 19Vaterschaft
wahrscheinlich

Likely Отцовство вероятно

(50) 9(Ohne Predikat) (No verbal predicate) Зона неопределенности

10 1/9Vaterschaft
unwahrscheinlich

Unlikely Отцовство маловероятно

5 1/19
Vaterschaft sehr

unwahrscheinlich
Very unlikely Отцовство весьма

маловероятно
1 1/99Vaterschaft hochst

unwahrscheinlich
Highly unlikely Отцовство в высшей

степени маловероятно
1/3990,2

(0,1)
Vaterschaft praktisch

ausgeschlossen
Practically excluded Отцовство практически

исключается

Примечания: 1. *Классификация приводится по [6], и русский вариант несколько отличает-
ся от описанного в [14]. 2.**РР – вероятность отцовства, рассчитанная для рр=0,5. 3. ***PI –
эквивалентные численные значения индекса отцовства.
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Согласно этой классифика-
ции, величина численных оце-
нок в определенной степени
отражается в «строгости» сло-
весных формулировок. Так,
при превышении «порогового»
значения РI=399 (РР=0,9975)
значимость экспертного выво-
да, независимо от реальных
величин PI и РР, описывается
словосочетанием «отцовство
практически доказано». Ясно,
что некорректная (или менее
консервативная) процедура
расчета может повлечь за со-
бой «ужесточение» словесной
формулировки: например, экс-
пертный вывод «отцовство
весьма вероятно» ошибочно
подменяется более значимым
«отцовство в высшей степени
вероятно».

В определенной степени
«предикаты Хуммеля» позво-
ляют ответить на следующий
вопрос: насколько убедитель-
ными можно считать числен-
ные результаты экспертизы по
ДНК, особенно при отсутст-
вии других (не биологических)
доказательств?

Корректность расчетной
части экспертизы в огромной
степени определяется исполь-
зуемыми эталонными (рефе-
рентными) аллельными часто-
тами. Такие частоты опреде-
ляются при генотипировании
репрезентативной выборки
(популяционная база данных;
подробнее см. [8]). Практиче-
ски для всех локусов, исполь-
зуемых в судебно-медицин-
ских приложениях, продемон-
стрирована высокая межрасо-
вая (и в меньшей степени –
внутрирасовая) вариабель-
ность уровня и характера по-
лиморфизма. Для исследован-
ных популяций характерны
различия как в числе, так и в
частотном распределении ал-
лелей по отдельным локусам.
Высокая генетическая гете-

рогенность популяций являет-
ся камнем преткновения при
выборе эталонных аллельных
частот, и в настоящее время в

этом вопросе отсутствует
единство мнений. Как следст-
вие, нет и единой практики
использования частот, опреде-
ленных для крупных популя-
ционных выборок (например,
для различных рас). Часто ла-
боратории разных стран в сво-
ей практике предпочитают ис-
пользовать частоты, опреде-
ленные для более узких попу-
ляционных групп (сформиро-
ванных, например, по нацио-
нальному или региональному
признаку и обладающих
меньшей внутренней гетеро-
генностью). В России анало-
гичные популяционно-генети-
ческие данные пока фрагмен-
тарны. В отсутствие эталон-
ных частот для конкретной
популяции можно использо-
вать доступные данные для
других популяций, применяя
специальные коэффициенты
пересчета или проводя «кон-
сервативную оценку» аллель-
ных частот.
В отдельных работах про-

демонстрирована существен-
ная вариация значений веро-
ятности отцовства как функ-
ции этнической принадлежно-
сти. Поэтому в случаях, когда
этническая (или расовая) при-
надлежность истинного отца
неизвестна, корректным ви-
дится использование эталон-
ных частот для нескольких
крупных популяционных
групп (или рас). Из получае-
мых значений индекса и веро-
ятности отцовства в качестве
«консервативной оценки» вы-
бирается наименьшее.

Исходя из изложенных вы-
ше теоретических предпосы-
лок, нами была разработана
компьютерная программа для
расчета индекса и вероятности
отцовства. Программа написа-
на в системе программирова-
ния Inprise Delphi 5.0. Мини-
мальные системные требова-
ния: процессор 486MHz, RAM
16Mb, Microsoft Windows
95/98/ Me, Microsoft Excel 95.

За основу интерпретации
взяты следующие априорные
условия:

– для гомозиготных геноти-
пов не предполагается воз-
можность «ложной гомози-
готности»;

– материнство рассматрива-
ется как бесспорное;

– полагается полная невоз-
можность мутаций;

– помимо заявленного отца,
истинным отцом ребенка мо-
жет быть любой случайный
мужчина из референтной по-
пуляции, не подвергнутый
ДНК-исследованию и не яв-
ляющийся родственником об-
следуемого мужчины.

После запуска программы
пользователь указывает на-
блюдаемые комбинации гено-
типов ребенка и заявленных
родителей (или только одного
из родителей) для каждого из
исследованных локусов. Реа-
лизована возможность сохра-
нения и последующего редак-
тирования указанных данных.
Для каждого локуса отно-

шения правдоподобия рассчи-
тываются (команда «рассчи-
тать») по стандартным алго-
ритмам [4, 9]. При этом про-
грамма адресуется к эталон-
ным частотам аллелей иссле-
дуемых локусов, содержащим-
ся в отдельных файлах форма-
та Excel (в директории Data).
Частоты аллелей для некото-
рых локусов, уже представ-
ленные в соответствующих
файлах, являются консерва-
тивной оценкой для населения
Центральной Европы (сравни-
тельный анализ различных по-
пуляционных выборок, печат-
ные работы). Пользователь
может самостоятельно менять
эталонные частоты для имею-
щихся локусов по своему ус-
мотрению, а также создавать
новые аналогичные файлы для
любых других локусов.
Результаты расчетов (LR,

РР) и генотипы обследуемых
по всем локусам сохраняются
в отдельном файле формата
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Excel и могут быть прямо ис-
пользованы при оформлении
заключения эксперта. Про-
грамма содержит справочное
меню; в перспективе предпо-
лагается доработка программы
для гибкого выбора априор-
ных условий (другие значения
рр, учет родственных связей).

В заключение рассмотрим
пример расчета отношения
правдоподобия. Пусть по от-
дельному локусу выявлена
следующая комбинация гено-
типов:
мать  рр
ребенок  pq
предполагаемый отец  pq
По сути, LR является отно-

шением вероятности того, что
заявленный отец является от-
цом ребёнка (числитель) к ве-
роятности того, что отцом это-
го ребенка является другой
мужчина (знаменатель).

Мать с генотипом рр с ве-
роятностью 100% передает ре-
бенку аллель р, а предпола-
гаемый отец может передать
аллель q с вероятностью 50%.
Соответственно числитель для
LR равен 1*1/2=1/2, то есть
вероятность рождения у таких
родителей ребенка с таким ге-
нотипом равна 50%.

Знаменатель рассчитывает-
ся следующим образом. От
матери по-прежнему ребенок с
вероятностью 100 % получает
аллель р. Тогда аллель q он
должен унаследовать от «слу-
чайного» отца, который может
быть или гомозиготой рр, или
гетерозиготой pq.
Частота встречаемости в по-

пуляции гомозиготного муж-
чины равна q2, и с вероятно-
стью 100% он передаст ребен-
ку аллель q. Вероятность рож-
дения ребенка с заданным ге-
нотипом составит 1*1* q2= q2.

Частота встречаемости в
популяции гетерозиготного по
аллелю q мужчины равна
2q(1-q), и с вероятностью 50%
он передаст ребенку аллель q.
У такой пары родителей веро-

ятность рождения ребенка с
заданным генотипом составит
1*1/2*2q(1-q)=q(1-q).
Знаменатель будет равен

сумме этих двух вероятностей:
q2+q(1-q)=q.

Окончательно отношение
правдоподобия для такой ком-
бинации генотипов составит
LR=1/(2q). Аналогичным об-
разом расписываются все ос-
тальные возможные комбина-
ции.

Используя алгоритм «ло-
кальных статистических час-
тот», для этой же комбинации
генотипов имеем следующее.
Аллелем отцовского происхо-
ждения у ребенка является q.
Частота встречаемости в по-
пуляции «случайного» муж-
чины с этим аллелем (гомо-
или гетерозиготного) состав-
ляет: r=(2q-q2).

При сравнении двух мето-
дов расчета получаем LR<1/r
(поскольку 2q>(2q-q2)), и при
таких комбинациях генотипов
оценка PI и РР через отноше-
ния правдоподобия более кон-
сервативна.
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