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ABSTRACT: In this study, the Hardy-Weinberg equilibrium (HWE) in the popula-
tion of central Poland was evaluated for three extremely polymorphic DNA markers
(HVR) used in forensicinvestigations: D7521,D12S11, D5S110. This was carried out
using two different statistical approaches. Our data indicate that analysed loci are in
HWE in spite of their hypervariability.
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INTRODUCTION

In 1908, the English mathematician G. H. Hardy and the German biolo-
gist W. Weinberg independently reached the conclusion that the genetic
structure of a population which fulfils defined criteria: i.e. has a consider-
able number of individuals, random mating, a lack of selection and mutation
events, lack of migration, is characterised by a state of dynamic equilibrium
which can be mathematically analysed [14].

The use of a given genetic system in forensic science is dependent on an
evaluation of the Hardy-Weinberg equilibrium (HWE), named after its dis-
coverers. If the HWE state exists in a population then there is a mathemati-
cal link between allele and genotype frequencies. This permits calculation of
frequencies of occurrence of a given genotype as well as evaluation of the
probability of a random match [5, 6, 8].

In the presented work, analysis of the Hardy-Weinberg equilibrium for
three hypervariable loci HVR of the human genome: D7S21, D12S11 and
D5S110 in the central Polish population was performed. This study is a con-
tinuation of the characterisation of these extremely polymorphic markers,
which are widely used in kinship analysis [12].

1 This study was carried out as part of Medical Academy research project no. 502-11-702(36).
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MATERIAL AND METHODS

The study was performed on blood samples which had been taken from
persons undergoing disputed paternity investigations at the Department of
Forensic Medicine, the Medical Academy in L6dz. Analysis encompassed
300 unrelated adult persons of both genders and 150 unrelated children.

Distributions of Hinf I restriction fragments for D7S21, D12S11 and
D5S110 loci, obtained as described previously [12], were grouped in fixed
bins with borders established every 4.6% of size of fragments. This value,
4.6%, corresponds to the maximum level of measurement error of DNA frag-
ment size in the laboratory [11]. For fragment size sets created in this way,
additionally rebinned when the fragment number was less than 5, the fre-
quency of alleles and upper confidence limit (UCL) for confidence level 0.95,
was established according to Budowle and Manson [3]. The conducted statis-
tical analysis of the HWE state within the analysed bins encompassed:

— evaluation of the concordance between the observed and expected distri-
bution in the population of adults based on the exact test using GDA so-
ftware [15], homozygosity test and the Likehood Ratio LR according to
Weir [17, pp. 37—40; 18];

— evaluation of the significance of differences between child and adult popu-
lations based on the [F test and Carmody’s (G) test using his RXC software.

RESULTS

The distributions of restriction fragment lengths of chosen HVR regions
amongst unrelated adults, obtained in order to evaluate the Hardy-Wein-
berg equilibrium of the population of central Poland, are presented in Ta-
ble I, II, III.

Probability values calculated with the [ test, the exact test and LR test
for each of the three analysed systems indicate that the population of central
Poland shows no deviation from the Hardy-Weinberg equilibrium (Table IV).

The next step of the analysis of the HWE state in the central Polish popu-
lation was a comparison of the restriction fragment distribution between
adult and child populations i.e. between two consecutive generations. The
analysed population of unrelated children was insufficiently numerous to
perform comparison using 22 and 28 size bins. Therefore comparative statis-
tical analysis was performed with new fragment sets numbering 19, 18, and
24 for D7S21, D12S11 and D5S110 loci respectively, constructed by joining
primary sets containing less than 5 restriction fragments (data not pre-
sented).
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TABLE I. THE DISTRIBUTION OF RESTRICTION FRAGMENTS IN LOCUS D7521 FOR
UNRELATED ADULTS IN THE POPULATION OF CENTRAL POLAND

Bin designation Bin dimension [bp] Allele number (fre- Confidence limit
quency)
I* 3172-4156 8 (0.01333) 0.00918
I 4157-4348 8(0.01333) 0.00918
111 4349-4549 6 (0.01000) 0.00796
v 4550-4759 7 (0.01167) 0.00859
\Y 4760-4978 23 (0.03833) 0.01536
VI 4979-5208 20 (0.03333) 0.01436
VII 5209-5448 18 (0.03000) 0.01365
VIII 5449-5699 36 (0.06000) 0.01900
IX 5700-5962 33 (0.05500) 0.01824
X 5963-6237 30 (0.05000) 0.01744
XI 6238-6524 44 (0.07333) 0.02086
XII 6525-6825 43 (0.07167) 0.02064
XIII 6826-7139 62 (0.10333) 0.02436
X1V 7140-7468 58 (0.09667) 0.02364
XV 7469-7812 34 (0.05667) 0.01850
XVI 7813-8172 33 (0.05500) 0.01824
XVII 8173-8548 34 (0.05667) 0.01850
XVIII 8549-8942 38 (0.06333) 0.01949
XIX 8943-9354 36 (0.06000) 0.01900
XX 9355-9785 9 (0.01500) 0.11973
XXI 9786-10236 5 (0.00833) 0.00727
XXIT** 10237-11716 15 (0.02500) 0.01249
Total 3172-11716 600 (1.00000)

*Bin [ was obtained from amalgamation of five bins: 3172-3317 (n=1), 3318-3470 (n=0),
3471-3798 (n = 1), 3799-3973 (n = 2), 3974-4156 (n = 4).
** Bin XXII was obtained from amalgamation of three bins: 10237-10707 (n=12),0708-11200
(n=2),11201-11716 (n = 1).

High probability values obtained in Carmody’s test as well as in the
[ test for analysed markers: D7S21: G = 7.5865 (p = 0.9820 +0.0042),
[ =7.2910 (p = 0.9820 +£0.0042); D12S11: G = 7.3926 (p = 0.9850 +£0.0038),
[f=17.4610 (p = 0.9790 £0.0045); D15S110: G = 8.4864 (p = 0.9970 +0.0017),
[F = 8.5358 (p = 0.9970 +0.0017) indicate no statistically significant differ-
ence between adult and child populations.

DISCUSSION

In the case of a system with discrete distribution, such as the STR sys-
tem, assessment of the Hardy-Weinberg equilibrium in the population is
a constant element of statistical evaluations. However, such assessment for



48 R. Jacewicz, J. Berent, S. Szram

microsatelite hypervariable regions is more difficult because the distribu-
tion of alleles (restriction fragments) in these loci is close to continuous.

TABLE II. THE DISTRIBUTION OF RESTRICTION FRAGMENTS IN LOCUS D12S11 FOR
UNRELATED ADULTS IN THE POPULATION OF CENTRAL POLAND

Bin designation Bin dimension [bp] Allele number (fre- Confidence limit
quency)
I* 2959-3878 5(0.00833) 0.00727
I 3879-4645 22 (0.03667) 0.01504
111 46464859 9 (0.01500) 0.00973
v 4860-5083 24 (0.04000) 0.01568
Vv 5084-5317 23 (0.03833) 0.01536
VI 5318-5562 6 (0.01000) 0.00796
VII 55635818 12 (0.02000) 0.01120
VIII 5819-6086 8 (0.01333) 0.00918
I 6087-6660 10 (0.01667) 0.01024
X 6661-6967 21(0.03500) 0.01470
XI 6968-7288 31(0.05167) 0.01771
XII 7289-7624 43 (0.07167) 0.02064
XIIT 7625-7975 42 (0.07000) 0.02042
X1V 7976—-8342 53 (0.08833) 0.02271
XV 8343-8726 60 (0.10000) 0.02400
XVI 8727-9128 66 (0.11000) 0.02504
XVII 9129-9548 41(0.06833) 0.02019
XVIII 9549-9988 42 (0.07000) 0.02042
XIX 9989-10448 34 (0.05667) 0.01850
XX 10449-10929 21(0.03500) 0.01470
XXI 10930-11432 17 (0.00283) 0.01328
XXIT**** 11433-12509 10 (0.01667) 0.01024
Total 2959-12509 600 (1.00000)

*Bin I was obtained from amalgamation of six bins: 2959-3095 (n = 1), 3096-3238 (n = 0),
3239-3387 (n = 0), 3388-3543 (n = 2), 3544-3707 (n = 1), 3708-3878 (n = 1).
**Bin Il was obtained from amalgamation of four bins: 3879-4057 (n =0), 4058-4244 (n=0),
4245-4440 (n = 0), 4441-4645 (n = 22).
*#*¥*Bin IX was obtained from amalgamation of two bins: 6087-6367 (n =2), 6368-6660 (n = 8).
*%%%Bin XXII was obtained from amalgamation of two bins: 11433-11958 (n="17), 11959-12509
(n=3).

In spite of the high usefulness of HVR regions in kinship analysis, up to
now no analysis of the equilibrium state in these regions for the Polish popu-
lation has been published, except a preliminary assessment in the D5S110
region in a small 155-person population sample [13].

Binning of the restriction fragments in order to create size classes which
are equivalent to alleles in discrete systems plays a key role in the analysis
of the Hardy-Weinberg equilibrium in HVR systems.
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TABLE III. THE DISTRIBUTION OF RESTRICTION FRAGMENTS IN LOCUS D5S110
FOR UNRELATED ADULTS IN THE POPULATION OF CENTRAL POLAND

Bin designation Bin dimension [bp] Allele number Confidence limit
(frequency)
I* 1664-2181 5 (0.00833) 0.00727
IT** 2182-2388 5 (0.00833) 0.00727
111 2389-2498 7 (0.01167) 0.00859
v 2499-2613 14 (0.02333) 0.01208
\Y 2614-2734 15 (0.02500) 0.01249
VI 2735-2860 15 (0.02500) 0.01249
VII 2861-2992 12 (0.02000) 0.01120
VIII 2993-3130 18 (0.03000) 0.01365
IX 3131-3275 25 (0.04167) 0.01599
X 3276-3426 25 (0.04167) 0.01599
XI 3427-3584 21 (0.03500) 0.01470
XII 3585—-3749 57 (0.09500) 0.02346
XIII 3750-3922 31(0.05167) 0.01771
X1V 3923-4103 41(0.06833) 0.02019
XV 4104-4292 41(0.06833) 0.02019
XVI 4293-4490 53 (0.08833) 0.02271
XVII 4491-4697 60 (0.10000) 0.02400
XVIII 4698-4914 36 (0.06000) 0.01900
XI1X 4915-5141 18 (0.03000) 0.01365
XX 5142-5378 23 (0.03833) 0.01536
XXI 5379-5626 12 (0.02000) 0.01120
XXII 56275885 11(0.01833) 0.01073
XXIII 5886-6156 13 (0.02167) 0.01165
XXV 61576440 8(0.01333) 0.00918
XXVH** 6441-7047 9 (0.01500) 0.00973
XXVI 7048-7372 7 (0.01167) 0.00859
XXVII 73737712 6 (0.01000) 0.00796
XXVIIT**** 7713-9660 12 (0.02000) 0.01120
Total 1664-9660 600 (1.00000)

* Bin I was obtained from amalgamation of three bins: 1664-1740 (n=1),1741-1821 (n=3),
1822-2181 (n = 1).
** Bin Il was obtained from amalgamation of two bins: 21822282 (n =2), 22832388 (n.= 3).
***Bin XXVI was obtained from amalgamation of two bins: 6441-6737 (n = 2), 6738-7047
(n="1).
*x%*Bin XXVIII was obtained from amalgamation of four bins: 77138439 (n=4), 84408828
(n = 4), 8829-9235 (n = 3), 9236-9660 (n = 1).

In 1991 Budowle at al. [2] proposed the fixed binning method. In this
method the bin limits are established a priori based on size of standard frag-
ment, and constitute between 3.0 to 9.4% of the fragment size. An alterna-
tive method of grouping is the floating binning method, in which, after defin-
ing the fragment size, regular bins with size corresponding to the experi-
mentally determined value of measurement error are defined [4].
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TABLE IV. HWE EVALUATION FOR UNRELATED ADULTS IN THE POPULATION OF

CENTRAL POLAND
Locus Homozygosity test Exact test LR test
+2 = 1.496 —2In(L) = 240.8
D7S21 df=1 p=0.231 df =231
p=0.221 p=0.315
+2 =1.980 —2In(L) =217.1
D12S11 df=1 p=0.670 df=231
p=0.159 p=0.735
+2 =1.698 —2In(L) = 348.5
D5S110 df=1 p=0.353 df =378
p=0.192 p =0.858

In order to analyse the state of the Hardy-Weinberg equilibrium in the
studied population, taking into consideration own measurements error, re-
striction fragments in D7S21, D12S11 and D5S110 loci were grouped in
fixed bins. On the basis of the performed evaluation, the measurements er-
ror does not exceed £2.3%, thus the complete maximum error value amounts
to 4.6% [11].

Therefore in the present study allele size bins were created every 4.6%
and then, according to generally accepted rules, bins consisting of less than
5 fragments were joined together [2, 18, 20].

A universally applied method for evaluation of the HWE state is the as-
sessment of concordance of the observed and expected distribution in a stud-
ied population sample. The 300-person group of unrelated adults from cen-
tral Poland constituted such a sample. The results of three statistical tests,
including the exact test, recommended for analysis of highly polymorphic re-
gions of HVR by Guo and Thompson [7], are unambiguous and attest to the
existence in the population of a state of concordance with the Hardy-Wein-
berg equilibrium. The results gained at locus D5S110 in our own 300 person
population group are consistent with those which were gained for an analo-
gous sample of half the size [12]. On the basis of the exact and LR tests at the
D5S110 locus, this equilibrium was shown to exist in 4 American popula-
tions [1], and a Chinese population [10] as well. However, Papiha et al. [16]
at locus D12S11 in three European populations: English, Spanish and
Basque showed deviation from the Hardy-Weinberg equilibrium in the exact
and LR tests. The probable cause of the disturbance of the HWE state was
the fact many short fragments of DNA in the region of the locus were not dis-
covered due to limitations of the research technique.

Another way of assessing the Hardy-Weinberg equilibrium is to compare
distributions of restriction fragments in the adult and child population. The
Hardy-Weinberg Law states that a population finds itself in a state of equi-
librium when the frequencies of alleles remain constant from one generation
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to the next [19]. On the basis of this principle, Henke et al. [9] carried out
HWE analysis in the German population. Neither analysis by this author
nor our own comparative analysis of two successive generations from the
central Polish region showed deviations from the HWE state in hyper-
variable loci of DNA, which confirms the results of earlier calculations.

SUMMARY

1. It was shown that highly polymorphic loci: D7521, D12S11 and
D5S110 conform to the Hardy Weinberg equilibrium in the population
of central Poland.

2. The usefulness — in assessment of the HWE state — of the statistical
significance of differences between two consecutive generations was
demonstrated, beside the classical method of evaluation of concor-
dance between observed and expected distribution in a given popula-
tion.

3. The obtained allele distributions of HVR systems in which a state of
HWE was demonstrated can be used as a basis for calculating frequen-
cies of occurrence of any DNA profile and for evaluating its random
match in the analysed population.
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WPROWADZENIE

W roku 1908 angielski matematyk G. H. Hardy i niemiecki przyrodnik W. Wein-
berg niezaleznie od siebie doszli do wniosku, ze struktura genetyczna populacji
spetniajacej okreslone zatozenia, tj. o znacznej liczebno$ci, losowym kojarzeniu, przy
braku proceséw selekeji, mutacji 1 migracji charakteryzuje sie stanem dynamicznej
réwnowagi, ktéry mozna poddac analizie matematycznej [14].

Ocena stanu réwnowagi okres§lanej od nazwisk autoréw jako réwnowaga
Hardy’ego i Weinberga (HWE) jest warunkiem wykorzystania danego ukltadu do
badan na uzytek medycyny sadowej. Wykazanie stanu HWE w populacji $wiadczy
o tym, iz istnieje matematyczna zalezno§¢ miedzy czestoSciami alleli 1 genotypdéw,
ktéra pozwala na obliczenia czesto$ci pojawienia sie okreslonego genotypu, jak i na
ocene prawdopodobienstwa przypadkowej zgodnoéci [5, 6, 8].

W pracy podjeto analize stanu réwnowagi Hardy’ego 1 Weinberga w zakresie
trzech wysoce zmiennych loci HVR (ang. hypervariable regions) genomu cztowieka:
D7S21, D12S111 D5S110 w populacji Polski centralnej, ktéra stanowi kontynuacje
charakterystyki tych ekstremalnie polimorficznych markeréw stosowanych w bada-
niach pokrewienstwa [12].

MATERIAL I METODY

Materiatem do badan byta krew pochodzaca od 0séb uczestniczacych w eksperty-
zach zwiagzanych z dochodzeniem spornego ojcostwa, a wykonywanych w Katedrze
Medycyny Sadowej Akademii Medycznej w f.odzi. Badania objety 300 niespokrew-
nionych dorostych oséb obojga plci oraz 150 niespokrewnionych ze soba dzieci. Uzy-
skane zgodnie z metodyka opisana we wczeSniejszym opracowaniu [12] rozklady
fragmentéw restrykeyjnych Hinf I w loci: D7S21, D12S11 i D5S110 pogrupowano
w state przedziaty, ktorych granice ustalono co 4,6% wielkosci fragmentow. Wartosé ta
odpowiada warto$ci maksymalnego btedu pomiaru fragmentéw DNA w pracowni [11].
Dla utworzonych w ten sposéb zestawow wielkosci alleli dodatkowo rebinowanych
przy liczebno§ciach mniejszych od pieciu podano czestosSci alleli oraz gorny przedziat
ufnoéci UCL (ang. upper confidence limit) dla poziomu ufnosci 0,95 wg Budowle
i Monsona [3]. Przeprowadzona analiza statystyczna stanu HWE w obrebie analizo-
wanych przedzialéw obejmowata:

— ocene zgodnosci rozktadu obserwowanego 1 oczekiwanego w populacji dorostych
w oparciu o test ,exact” z zastosowaniem programu komputerowego GDA [15]

1 Temat opracowany w ramach prac wlasnych uczelni, nr 502-11-702(36).
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oraz test homozygotyczny 1 test ilorazu najwiekszej wiarygodnosci LR wedlug
Weira [17, s. 37-40; 18];

— ocene znamiennos$ci réznic miedzy populacja dorostych a populacja dzieci w opar-
ciu o test [ i test Carmody’ego (G) z pakietu RXC jego autorstwa.

WYNIKI

Skonstruowane do oceny réwnowagi Hardy’ego i Weinberga w populacji central-
nej Polski rozklady wielkosci fragmentéw restrykeyjnych uzyskanych wéréd niespo-
krewnionych dorostych os6b w wybranych regionach HVR przedstawiono w tabelach
I, I i ITI. Obliczone wartoéci prawdopodobienstw zaréwno w teécie [f, tescie ,exact”,
jak 1 teScie LR wskazuja na to, iz populacja Polski centralnej znajduje sie w stanie
réwnowagi Hardy’ego 1 Weinberga, biorac pod uwage kazdy z trzech badanych
uktadéw (tabela IV).

Kolejnym etapem analizy stanu HWE w populacji Polski centralnej byto porow-
nanie rozkladow fragmentow restrykcyjnych miedzy populacja dorostych i dzieci,
tj. miedzy dwoma kolejnymi pokoleniami. Badana populacja niespokrewnionych
dzieci nie byla dostatecznie liczna, aby przeprowadzi¢ poréwnanie w pierwotnych
221 28 przedziatach wielkoéci. Przeprowadzono zatem poréwnawcza analize statys-
tyczna, konstruujac nowe zestawy fragmentéw w liczbie 19, 18 oraz 24 odpowiednio
dla loci D7S21, D12S11 oraz D5S110, powstale po potaczeniu pierwotnych, zawiera-
jacych mniej niz 5 fragmentéw (nieprezentowane dane). Wysokie prawdopodo-
bienstwa uzyskane zaréwno w teécie Carmody’ego, jak i [ dla analizowanych
markeréw: D7S21: G =7,5865 (p = 0,9820 +0,0042), [ = 7,2910 (p = 0,9820 +0,0042);
D12S11: G=17,3926 (p = 0,9850 £0,0038), [ = 7,4610 (p = 0,9790 £0,0045); D15S110:
G =8,4864 (p = 0,9970 +0,0017), [F = 8,5358 (p = 0,9970 £0,0017) wskazuja na to, ze
populacja 0s6b dorostych nie rézni sie w sposob statystycznie znamienny od populacji
dzieci.

DYSKUSJA I OMOWIENIE

O ile w przypadku uktadéw dyskretnych, takich jak uktady typu STR, ocena row-
nowagi Hardy’ego 1 Weinberga w populacji jest stalym elementem opracowan staty-
stycznych, o tyle ocena HWE w wysocezmiennych regionach minisatelitarnych napo-
tyka na trudnoéci ze wzgledu na zblizone do ciagtych rozklady alleli (fragmentéw re-
strykeyjnych) w tych loci. Mimo duzej przydatnoéci regionéw HVR w badaniach po-
krewienstwa, nie opublikowano dotad analizy stanu réwnowagi w tych regionach
w populacji polskiej za wyjatkiem wstepnej jej oceny w regionie D5S110 w nielicznej
155-0sobowej préobie populacyjnej [13].

Kluczowe znaczenie w analizie rownowagi Hardy’ego 1 Weinberga uktadéw HVR
odgrywa binowanie fragmentéw restrykcyjnych celem stworzenia przedzialéw wiel-
kosSci bedacych odpowiednikiem alleli uktadéw dyskretnych. W 1991 r. Budowle
11in. [2] zaproponowali metode stalych przedziatéw wielko$ci (ang. fixed binning).
Granice przedzialéw sa tu okreslane arbitralnie a priori w oparciu o wielkoéci frag-
mentéw wzorca 1 stanowia od 3,0 do 9,4% wielkosci fragmentéw. Alternatywna me-
todg grupowania jest metoda tzw. ruchomych przedziatéw (ang. floating binning),
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w ktérej z chwilg okreslenia wielko§ci fragmentu definiowane sa regularne prze-
dziaty o wielkoéci odpowiadajacej eksperymentalnie ustalonej wartoéci btedu pomia-
ru [4]. Do przeprowadzenia analizy stanu r6wnowagi Hardy’ego i Weinberga w bada-
nej populacji zastosowano grupowanie fragmentow restrykcyjnych w loci D7S21,
D12S111D5S110 w state przedziaty wielkosci uwzgledniajace wlasny btad pomiaru.
Jak wynika z przeprowadzonych pomiaréw, nie przekracza on +2,3%, a wiec catkowi-
ta maksymalna warto$é¢ tego btedu wynosi 4,6% [11]. Dlatego tez utworzono prze-
dziaty wielkosci alleli co 4,6%, a nastepnie — zgodnie z powszechnie przyjetymi zale-
ceniami — taczono te, w ktérych liczebnoéé byta nizsza od pieciu [2, 18, 20].

Powszechnie stosowana metoda do oceny stanu HWE to ocena zgodnoséci rozkta-
du obserwowanego 1 oczekiwanego w badanej prébie populacyjnej. Taka prébe stano-
wita 300-osobowa grupa niespokrewnionych dorostych oséb z regionu Polski central-
nej. Wyniki trzech testéw statystycznych, w tym rowniez zalecanego do analizy wy-
soce polimorficznych regionéw HVR przez Guo i Thompson testu,,exact” [7], sa jedno-
znaczne 1 §wiadcza o istnieniu stanu zgodnoéci z réwnowaga Hardy’ego 1 Weinberga
w populacji. Uzyskane wyniki w lokus D5S110 we wlasnej 300-osobowej grupie po-
pulacyjnej sa zbiezne z tymi, ktére uzyskano dla analogicznej préby o potowe mniej-
szej liczebnosci [12]. W oparciu o wyniki testu ,,exact” i LR w lokus D5S110 réwnowa-
ga ta wykazana zostala réwniez w czterech populacjach amerykanskich [1] oraz
w populacji chinskiej [10]. Natomiast Papihaiin. [16] wlokus D12S11 w trzech popu-
lacjach europejskich: angielskiej, hiszpanskiej i baskijskiej ujawnili odchylenia od
stanu rownowagi Hardy’ego 1 Weinberga w teécie ,,exact” i LR. Prawdopodobna przy-
czyna naruszenia stanu HWE byl fakt niewykrycia wielu krétkich fragmentéw DNA
w obrebie lokus wskutek ograniczen techniki badawcze;.

Innym sposobem oceny rownowagi Hardy'ego 1 Weinberga jest porownywanie
rozktadéw fragmentéw restrykcyjnych w populacji dorostych i dzieci. Prawo Har-
dy’ego i Weinberga mowi, ze populacja znajduje sie w stanie rownowagi wtedy, kiedy
czestoéci alleli przy przechodzeniu z jednej generacji do drugiej pozostaja niezmien-
ne [19]. W oparciu o to zatozenie analize HWE w populacji niemieckiej przeprowadzit
wczeénie] Henke 11n. [9]. Zaréwno analiza tego autora, jak i wlasna analiza poréw-
nawcza dwoch kolejnych pokolen regionu Polski centralnej, nie wykazala odchylen
od stanu réwnowagi HWE w wysocezmiennych loci DNA, co potwierdza rezultaty
wezeéniejszych obliczen.

PODSUMOWANIE

1. Wykazano, 1z wysoce polimorficzne loci: D7S21, D12S11, D5S110 podlegaja
réwnowadze Hardy’ego 1 Weinberga w populacji Polski centralne;j.

2. Wykazano przydatno$é¢ w ocenie HWE statystycznej znamienno$ci réznic mie-
dzy dwoma kolejnymi pokoleniami obok klasycznej oceny zgodnos$ci rozkla-
déw: obserwowanego i1 oczekiwanego w danej populacji.

3. Uzyskane rozktady alleli uktadéw HVR, dla ktérych wykazano stan HWE,
moga stanowié¢ dane do obliczen czestoéci pojawienia sie dowolnego profilu
DNA oraz do oceny jego przypadkowej zgodno§ci w analizowanej populacji.



