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V prispevku so opisane molekularnogenetske metode, ki smo jih uporabili za identifikacijo
skeletnih ostankov treh Zrtev povojnih pobojev pod StorZicem. Za preiskave smo uporabili
stegnenice in zobe, katerih genetske profile smo primerjali s Se Zivecimi sorodniki.

Kosti in zobe smo ocistili, odstranili povrsinsko kontaminacijo in zmleli v prah ter genom-
sko DNK ekstrahirali v napravi Biorobot EZ1 (Qiagen), s predhodno dekalcifikacijo. Jedr-
no DNK vzorcev smo kvantificirali z metodo kvantitativne reakcije PCR v realnem casu.
Pridobili smo avtosomske genetske profile ter haplotipe kromosoma Y in mtDNK vseh kosti
in zob ter vseh referencnih oseb. Z namenom sledljivosti v primeru pojava kontaminacije
smo pripravili eliminacijsko podatkovno zbirko, ki je vsebovala genetske profile jedrne in
mitDNK vseh oseb, ki smo bile kakor koli v stiku s skeletnimi ostanki.

Iz stegnenic smo pridobili do 8,6 ng DNK/g kosti in iz zob do 55 ng DNK/g zoba. Ob prime-
rjavi genetskih profilov smo pri vseh kosteh in zobeh zasledili ujemangje s Se Zivecimi soro-
dniki. Tako smo s preiskavo avtosomne jedrne DNK povezali h¢i UM s stegnenico skeleta 2
in identificirali Zrtev UJ. S preiskavo avtosomne jedrne DNK in mtDNK smo povezali neca-
kinjo CZ s stegnenico skeleta 3 in identificirali Zrtev KJ. S preiskavo avtosomne jedrne
DNK, mtDNK in kromosoma Y pa smo povezali sina KJ in necakinjo MZ s stegnenico
skeleta 1 ter kocnikoma skeleta 2 in identificirali Zrtev KF.

Privseh treh Zrtvah poboja pod StorZicem so izracunane verjetnosti sorodstva precej viso-
ke (99,9999 % do 99,999999 %) in govorijo v prid pozitivni identifikaciji Zrtev.

genetsko profiliranje; kosti; zobje; mikrosateliti; mtDNK
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This paper describes the application of molecular genetic methods for identifying the skele-
tal remains of the three victims of the postwar killings under the Storzic Mountain. We
used femurs and teeth and compared their genetic profiles with the genetic material of
living relatives.

We cleaned the bones and teeth, removed surface contamination and ground the bones
into powder. Prior to isolating the DNA using the Biorobot EZ1 (Qiagen), the powder was
decalcified. The nuclear DNA of the samples were quantified using the real time PCR
method. We aquired autosomal genetic profiles and Y-chromosome haplotypes, as well as
mtDNA haplotypes, from all the bone and teeth samples and from reference persons. For
the purposes of traceability in the event of contamination, we prepared an elimination
data base including genetic profiles of the nuclear and mtDNA of all persons who have
been in touch with the skeletal remains in any way.

We extracted up to 8.6 ng DNA/per g from the bone powder and, up to 55 ng DNA/per g
Jrom the teeth powder. When comparing genetic profiles, we matched all the bones and
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teeth with the living relatives. By analysing the autosomal nuclear DNA, we were able to
match the daughter UM with the femur of skeleton 2 to identify victim UJ. By analysing the
autosomal nuclear DNA and the mtDNA, we were able to match the niece CZ with the
JSemur of skeleton 3 to identify victim KJ. By analysing the autosomal nuclear DNA, the
mtDNA and the Y-chromosome, we were able to maich the son KJ and the niece MZ with the
Semur of the skeleton 1 and the molars of the skeleton 2 to identify victim KF.

The research showed a high probability (from 99.9999 % to 99.999999 %) that all

three victims of the killings under the Storzic Mountain are related to the living relatives,

generacij oddaljeni sorodniki, saj se mtDNK deduje

Conclusions

speaking in favour of the positive identification of the victims.
Key words genetic profiling, bones; teeth; microsatellites; mtDNA
Uvod

Molekularno genetske metode za identifikacijo bio-
loskega materiala in preverjanje sorodstvenih pove-
zav, ki temeljijo na pomnozevanju odsekov DNK v
polimerazni verizni reakciji (angl. Polymerase Chain
Reaction, PCR), se od zacetka 90. let uporabljajo v so-
dnomedicinskih, kriminalisti¢nih, paleoantropoloskih
in genealoskih studijah. Pri jedrni DNK preiskujemo
mikrosatelite ali kratke tandemske ponovitve, ki jih
oznacujemo s kratico STR (angl. Short Tandem Re-
peat). Po pomnozitvi ve¢jega Stevila lokusov STR v
reakciji PCR in njihovi lo¢itvi s kapilarno elektrofore-
70, dobimo individualno specifi¢en alelni vzorec, ki
gaimenujemo genetski profil.!-* Mikrosatelite preisku-
jemo na avtosomih in na
spolnem kromosomu Y, ki
nam omogoca sledenje pa-
ternalni liniji. Vsi moski so-
rodniki po ocetovi liniji
imajo namre¢ identi¢en
STR - haplotip kromosoma
Y. 1z starih kosti in zob za-
radi moc¢ne degradacije ve-
dno ni mo¢ pridobiti dovolj
kakovostne jedrne DNK,
zato poteka v takih prime-
rih identifikacija biolo-
Skega materiala s pomoc-
jo sekven¢nih polimorfiz-
mov mitohondrijske DNK
(mtDNK), ki se za razliko
od jedrne nahaja v celici v
Stevilnih kopijah in je zara-
dikrozne oblike manjizpo-
stavljena razgradnji, kar ji ¥
omogoca daljso ohranitev.

Pri tipizaciji mtDNK pre-

iskujemo najbolj variabilno

nekodirajoco kontrolno re-

gijo mtDNK (hipervariabil-

po materi in se ne rekombinira, kar nam omogoca
sledenje maternalni liniji. Pri identifikaciji starih ske-
letnih ostankov preiskujemo, ¢e je to le mogoce, tako
polimorfizme jedrne DNK (avtosomsko DNK in kro-
mosom Y) kot polimorfizme mtDNK.*

Z molekularnogenetskimi metodami so identificirali
francoskega prestolonaslednika Ludvika XVII,>»® Mar-
tina Bormanna,” Josefa Mengeleja,® rusko carsko dru-
7ino Romanov® ! in Stevilne Zrtve mnozi¢nih pobo-
jev na ozemlju bivse Jugoslavije.!-13 Uspesne so bile
tudi preiskave mtDNK zelo starih skeletnih ostankov
(tirolski ledeni ¢lovek - Oetzi," neandertalec,’s ..).

V molekularnogenetskem laboratoriju Instituta za so-
dno medicino smo priceli z identifikacijo domobran-

Sl. 1. Leva stegnenica skeleta 2 iz grobisca pod StorZicem.
Figure 1. Left femur of skeleton 2 from the graveyard under the Storzic Moun-

tain.
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no regijo HVI in HVII
mtDNK). Preiskava mtDNK
nam je podobno kot pre-
iskava kromosoma Y v ve-
liko pomo¢ v primerih, ko
so med sorodniki pogresa-
ne osebe zZivedi le Se nekaj
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Sl. 2. Levi in desni kocnik iz zgornje Celjustnice skeleta 2 iz grobisca pod Stor-
zicem.

Figure 2. Left and right molar of the upper jaw of skeleton 2 from the graveyard
under the Storzic Mountain.
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skih Zrtev leta 2005. V prispevku predstavljamo iden-
tifikacijo Zrtev manjsega grobisca pod Storzi¢em, iz
katerega smo ob koncu leta 2007 prejeli tri okostja.
Za identifikacijo smo odvzeli od vsakega skeleta maj-
hen del leve stegnenice in 2 zoba, ¢e so bili zobje pri-
sotni (pri skeletu 1 zob ni bilo, pri skeletu 3 je bil pri-
soten v zgornji ¢eljustnicile levilicnik (LPM2), pri ske-
letu 2 pa smo odvzeli iz zgornje ¢eljustnice levi in de-
sni ko¢nik (LM2 in DM2)). Kosti in zobe, ki smo jih
uporabili za pridobitev DNK, smo pred preiskavo fo-
todokumentirali in oznacili s Stevilkami. Na Sliki 1 in
2 je prikazan bioloski material, ki smo ga uporabili za
identifikacijo skeleta 2.
Pridobili smo seznam Zrtev, ki naj bi bile ubite leta
1944, njihovi posmrtni ostanki pa naj bilezali v grobi-
$¢u pod Storzicem ter seznam njihovih Se Zivecih so-
rodnikov:
1. zrtev UJ: sorodnica UM (h¢i)
2. zrtev KJ: sorodnica CZ (necakinja)
3. zrtev KF: sorodnika KJ (sin) in MZ (necakinja)
4. 7rtev SP: sorodnica VL (h¢i)
Za primerjavo avtosomnih mikrosatelitov jedrne DNK
smo kot referen¢ne osebe uporabili najblizje soro-
dnike zrtev, za primerjavo polimorfizmov mtDNK
smo uporabili sorodnike po materini liniji, za prime-
rjavo haplotipov kromosoma Y pa smo uporabili
sorodnike po ocetovi liniji. Na sterilnih vatiranih pal¢-
kah smo zbrali brise ustnih sluznic $e Zivecih sorod-
nikov.
Pripravili smo eliminacijsko podatkovno zbirko, ki je
vsebovala vse osebe, ki smo v katerikoli fazi zbiranja,
shranjevanja in molekularno genetske preiskave, pri-
Sle v stik s skeletnimi ostanki. Zato smo pridobili bri-
se ustnih sluznic vseh, ki so sodelovali pri izkopu, in
vseh, ki smo na Institutu za sodno medicino sodelo-
vali pri molekularno genetski identifikaciji. Elimina-
cijska podatkovna zbirka nam je omogocala sledlji-
vost v primeru pojava kontaminacije.

Po priporocilih Alonsa,' Tullyja,'” Bira,'® Carraceda,"
Kempa in Smitha,*® Wilsona,' Kalmarja,? Davo-
rena,'? Tamariza®® in Shawa? smo za zagotavlja-
nje kakovosti in preprecevanje kontaminacije v
genetskem laboratoriju upostevali tele ukrepe:

1. davzorca nismo kontaminirali zlastnim bioloskim
materialom, smo pri delu uporabljali dvojne ciste
laboratorijske rokavice, svez laboratorijski plasc,
kirursko masko za nos in usta ter kapo;

2. vse laboratorijske povrsine smo pred in po kon-
¢anem delu odistili z 10-odstotnim detergentom
Alconox (Alconox Inc.), sterilno bidestilirano vo-
do in 80-odstotnim etanolom;

3. vse orodje za ¢iscenje, brusenje in mletje kosti smo
pred uporabo umili z 10-odstotnim detergentom
Alconox, sterilno bidestilirano vodo in 80-odstot-
nim etanolom ter ga avtoklavirali in za 30 minut
postavili pod UV-svetlobo;

4. vse reagente, orodja in laboratorijsko plastiko smo
pred uporabo postavili za 30 minut pod UV-sve-
tlobo;

5. zavsak vzorec kosti ali zob smo uporabili ¢isto in
sveze orodje;

6. vzorce DNK, pridobljene iz kosti ali zob, smo ana-
lizirali lo¢eno od referen¢nih vzorcev (sorodni-

kov) vse od postopka izolacije DNK do kon¢nih
rezultatov tipizacije;

7. kontaminacijo s predhodnimi produkti reakcije
PCR smo preprecili s fizicno locitvijo prostorov,
kjer smo kosti in zobe ¢istili in mleli, od tistih, kjer
smo osamili genomsko DNK, pripravljali PCR-re-
akcijske mesanice in analizirali amplifikacijske
produkte;

8. vzporedno z DNK kosti in zob smo v vseh reakci-
jah PCR in sekven¢nih reakcijah pomnozevali ne-
gativno kontrolo (pomnozitev le-te nas opozarja
na kontaminacijo reagentov s predhodnimi am-
plifikacijskimi produkti ali zunanjo DNK) in po-
zitivno kontrolo (z njo preverjamo ucinkovitost
amplifikacije);

9. negativne kontrole smo vkljucili tudi v sam po-
stopek ekstrakcije genomske DNK, s ¢imer smo
preverjali Cistost izolacijskih reagentov;

10. uporabljali smo nastavke za pipete, ki vsebujejo
filtre in so bili pred uporabo vsaj 30 minut izpo-
stavljeni delovanju UV-svetlobe;

11. v prostoru, kjer smo ekstrahirali DNK iz kosti in
zob, nismo obdelovali bioloskih materialov, ki vse-
bujejo velike koli¢ine DNK (npr. kri, slina), pac¢
paje bil ta prostor namenjen izklju¢no delu s sta-
rimi kostmi in zobmi;

12. pri kosteh in zobeh smo ekstrakcije in amplifika-
cije ponovili dvakrat, s ¢imer smo preverili iden-
ti¢nost dobljenih rezultatov;

13. mtDNK smo vedno sekvencirali v obe smeri, s ¢i-
mer smo zagotovili pravilnost doloc¢itve nukleotid-
nega zaporedja.

Metode

1z zgornjih Celjustnic smo s pinceto odstranili zobe,
od stegnenic pa smo z zago odrezali priblizno 5 cm
dolge kose kompaktne kosti in jih vzdolzno prereza-
li. Zobe in kosti smo najprej mehansko in kemi¢no
odistili. Povrsinsko kontaminacijo smo odstranili s fi-
zi¢nim odstranjevanjem povrsine ter spiranjem v
5-odstotnem detergentu Alconox, vodi in 80-odstot-
nem etanolu, zobe smo dodatno Se 30 minut obsevali
z UV-svetlobo.? Sledilo je mletje v homogenizatorju
TissueLyser (Retsch) ob uporabi tekocega dusika. Ge-
nomsko DNK smo pridobili iz 0,5 g zobnega ali kost-
nega prahu po 24- do 48-urni dekalcifikaciji v raztopi-
ni0,5M EDTA,?° ob uporabi kompleta EZ1 DNK Inve-
stigator Kit in instoimenske raziskovalne kartice
(Qiagen) v napravi Biorobot EZ1 (Qiagen). V isti na-
pravi smo pridobili genomsko DNK iz sline sorodni-
kov in iz vzorcev, ki sestavljajo eliminacijsko podat-
kovno zbirko.?-%

Vse vzorce DNK smo pred pomnozevanjem v reakci-
ji PCR kvantificirali z metodo kvantitativne reakcije
PCR v realnem ¢asu. Za kvantifikacijo jedrne DNK smo
uporabili komplet Quantifiler Human DNA Quantifi-
cation kit (Applied Biosystems). Reakcijo smo izvedli
v napravi ABI PRISM 7000 Sequence Detection Sys-
tem (Applied Biosystems) ob uporabi ra¢unalniske-
ga programa SDS Software verzija 1.0 (Applied Bio-
systems).
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Pri kosteh in zobeh domnevnih Zrtev smo opra-
viti tipizacijo jedrne avtosomske DNK s kompletom
AmpFISTR Identifiler™ PCR Amplification Kit (Ap-
plied Biosystems), s kompletom PowerPlex 16 Sys-
tem (Promega) in pri degradiranih vzorcih DNK $Se s
kompletom MiniFiler (Applied Biosystems).?*3! Opra-
vili smo tudi tipizacijo mikrosatelitov na kromosomu
Y s kompletom YFiler (Applied Biosystems).?2-3* Pri
vseh nastetih kompletih je bila koli¢ina DNK, ki smo
jo v reakciji PCR pomnozevali, vec¢ja od 100 pg.*® Ob
prisotnosti inhibitorjev smo v reakcije dodali BSA
(kon¢na koncentracija 100 ng/ul) ter dvakratno koli-
¢ino Tag-polimeraze. Ob zelo nizkih koncentracijah
DNK smo stevilo ciklov povecali za 2 ali 3 cikle. Flu-
orescentno oznacene produkte nastetih kompletov
smo locevali z avtomatskim genskim analizatorjem
ABI PRISM™ 3130 Genetic Analyser (Applied Bio-
systems), ob uporabi tekocega polimera POP 4 in
notranjega velikostnega standarda GeneScan-500 LIZ
Size Standard (Applied Biosystems) ter notranjega ve-
likostnega standarda ILS 600 (Promega). Genetske
profile smo dolocili s pomocjo racunalniskih progra-
mov Data Collection v 3.0 in GeneMapper ID v 3.2
(Applied Biosystems). Vsem kostem in zobem smo
dolo¢ili nukleotidno zaporedje regij HVI in HVII
mtDNK.3 Reakciji PCR smo izvedli v ciklicnem ter-
mostatu Biometra UNO-Thermoblock (Biometra).
Amplifikacijske produkte smo predistili z ultrafiltra-
cijskimi enotami Centricon-100 (Millipore Corporati-
on) in jih sekvencirali z metodo avtomatskega nepo-
srednega fluorescentnega sekvenciranja ob uporabi
kompleta BigDye Terminator Cycle Sequencing
Ready Reaction Kit, version 1.1 (Applied Biosystems).
Fluorescentno oznacene produkte smo precistili s ko-
lonami MicroSpin™ G-50 (Amersham Biosciences) in
jih locevali z avtomatskim genskim analizatorjem ABI
PRISM™ 3130 Genetic Analyser (Applied Biosystems)
obuporabitekocega polimera POP 4 in racunalniskih
programov Data Collection v 3.0 in DNA Sequencing
Analysis Software v 5.2 (Applied Biosystems).

Pri referen¢nih osebah smo opravili tipizacijo jedrne
avtosomske DNK, za sorodnike po materini liniji smo
dolo¢ili nukleotidno zaporedje regij HVI in HVII
mtDNK, za sorodnike po ocetovi liniji pa smo opravi-
li tipizacijo mikrosatelitov na kromosomu Y. Pri ose-
bah za eliminacijsko podatkovno zbirko smo opravi-
li tipizacijo jedrne avtosomne DNK, dolo¢ili nukleoti-
dno zaporedje regij HVI in HVII mtDNK, pri moskih
osebah pa smo opravili Se tipizacijo mikrosatelitov
na kromosomu'Y.

Dobljene genetske profile kosti in zob ter sorodni-
kov smo med seboj primerjali in ugotavljali, ali imajo
skupen izvor ali ne. Ob ujemanju genetskih profilov
smo verjetnosti sorodstvenih povezav za avtosomne
mikrosatelite izracunali s statisticnim programom
»DNA VIEW« v.28.48 (2007), avtorja C. H. Brennerja
(Berkeley, USA). Verjetnosti sorodstvenih povezav za
haplotipe kromosoma Y in za haplotipe mtDNK pa
smo izrac¢unali na osnovi frekvenc haplotipov v raz-
licnih podatkovnih zbirkah.’” Za dolocitev frekvenc
haplotipov kromosoma Y smo uporabili podatkov-
no zbirko YHRD - Y Chromosome Haplotype Refe-
rence Database,* ki vsebuje 11.213 haplotipov evrop-

skih populacij. Za dolocitev frekvenc haplotipov
mtDNK pa smo uporabili podatkovno zbirko EMPOP
- European Mitochondrial DNA Control Region Da-
tabase,® ki vsebuje 4476 haplotipov evropskih popu-
lacij kavkaske rase.

Verjetnosti sorodstvenih povezav smo podali v obli-
ki verjetnostnega razmerja LR. Poleg LR (ta se v pri-
meru sorodstvenega odnosa oce-otrok imenuje in-
deks ocetovstva in ga oznac¢imo s kratico PI) smo po-
dali tudi vrednost za naknadno verjetnost sorodstva,
kijo oznac¢imo s kratico PP (ali W), pri kateri smo upo-
Stevali 50-odstotno predhodno verjetnost sorodstva.
Kadar smo opazili med kostmi (ali zobmi) in sorodni-
ki ujemanje avtosomnih jedrnih genetskih profilov in
haplotipov mtDNK, smo uporabili pri ocenitvi sku-
pnegaverjetnostnega razmerja (LRc) pravilo produk-
ta. Enako smo naredili, kadar smo opazili ujemanje
avtosomnih jedrnih genetskih profilov in haplotipov
kromosoma Y.%

Dobljene genetske profile kosti in zob smo primerja-
li s profili oseb iz eliminacijske podatkovne zbirke, s
¢imer smo ugotavljali, ali je prislo do kontaminiranja
vzorcev kosti in zob s t. i. moderno DNK.

Rezultati

Koli¢ina DNK v vzorcih kosti in zob je presegala vre-
dnosti 2,3 x 102 ng/ul, le pri levem licniku skeleta 3
jedrne DNK nismo zaznali in zaradi neznatne kolici-
ne zobnega prahu tudi ni bilo moZno ponoviti ekstrak-
cije (li¢nik je tehtal le 0,26 g, saj je bila zobna krona
povsem obrabljena). Tako smo pridobili iz stegnenic
od 1,3 do 8,6 ng DNK/g kosti, iz zob paod 11 do 55 ng
DNK/g zoba. Od 3 levih stegnenic in 3 zob smo kom-
pletne genetske profile avtosomske jedrne DNK, kro-
mosoma Y in regij HVI in HVII mtDNK dolodili vsem
vzorcem, razen levemu licniku skeleta 3.

Zrtev poboja v grobiscu pod Storzicem KF smo iden-
tificirali s primerjavo z dvema sorodnikoma. Za pri-
merjavo jedrnih avtosomnih mikrosatelitskih poli-
morfizmov in haplotipov kromosoma Y nam je sluzil
sin (KJ), za primerjavo haplotipov HVI-HVII mtDNK
pa necakinja po materini liniji (MZ). Leva stegnenica
skeleta 1 in dva ko¢nika skeleta 2 so imeli identi¢en
haplotip mtDNK kot sorodnica MZ (HVI: identi¢na
CRS, HVIL: 263(G), 309.1(C), 315.1(C)). Ta haplotip
mtDNK smo v evropski kavkazijski podatkovni zbir-
ki opazili pri 114 haplotipih. Vrednost za LR je 38,6
(to pomeni, da je 38,6-krat bolj verjetna hipoteza, da
pripadajo leva stegnenica skeleta 1 in dva koc¢nika
skeleta 2 ter necakinja MZ isti maternalni liniji kot
hipoteza, da pripadajo razlicnim maternalnim lini-
jam). Po primerjavi mikrosatelitskih lokusov avto-
somske DNK smo ugotovili minimalno 50 % skupnih
alelov med levo stegnenico skeleta 1 in dvema koc-
nikoma skeleta 2 (vsi trije vzorci so imeli identi¢en
avtosomski genetski profil) ter sinom KJ, kar ustreza
sorodstvenemu odnosu oce : otrok. Za analizirane
lokuse STR smo izracunali LR (PI), katerega vrednost
je 4,2 x 10* (to pomeni, da je 42.000-krat bolj verjet-
no, daleva stegnenica skeleta 1 in dva kocnika skele-
ta 2 pripadajo osebi, ki je v sorodu s KJ, kot da pripa-
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dajo neki naklju¢no izbrani, s KJ nesorodni osebi iz
slovenske populacije). Naknadna verjetnost starsev-
stva-ocetovstva (W) je 99,9976 %, pri ¢emer smo
upostevali 50 % predhodno verjetnost. KF smo iden-
tificirali s polimorfizmi jedrne avtosomne DNK (sin
KJ) in mtDNK (necakinja MZ), zato smo izracunali
skupno verjetnostno razmerje LRc, katerega vrednost
je 1,6 x 10°. Naknadna verjetnost sorodstva (PP) je
99,99994 % (ob 50 % predhodni verjetnosti). Leva
stegnenica skeleta 1 in oba ko¢nika skeleta 2 so imeli
identicen haplotip kromosoma Y kot sin KJ. Tega
haplotipa v evropski podatkovni zbirki nismo zasle-
dili. Vrednost za LR je 5607, kar pomeni, da je 5607-
krat bolj verjetna hipoteza, da pripadajo stegnenica
in oba koc¢nika ter KJ isti paternalni liniji kot hipote-
za, da pripadajo razlicnim paternalnim linijam. KF
smo identificirali s polimorfizmi jedrne avtosomne
DNK in s polimorfizmi kromosoma Y, zato smo izra-
¢unali skupno verjetnostno razmerje LRc, katerega
vrednost je 2,4 x 10°%. Naknadna verjetnost sorodstva
(PP) je 99,999999 % (ob 50 % predhodni verjetnosti).
Zrtev poboja v grobis¢u pod Storzicem UJ smo iden-
tificirali s primerjavo s sorodnico, hé¢erko UM, pri Ce-
mer smo lahko primerjali lokuse STR avtosomne je-
drne DNK, referen¢ne osebe za mtDNK pa nismo ime-
li na razpolago. Po primerjavi mikrosatelitskih loku-
sov smo ugotovili minimalno 50 % skupnih alelov med
levo stegnenico skeleta 2 in h¢erko UM, kar ustreza
sorodstvenemu odnosu oce : otrok. Za analizirane lo-
kuse STR smo izracunali LR (PI), katerega vrednost je
3,2 x 107. Naknadna verjetnost starSevstva ocetovstva
(W) je 99,999997 % (ob 50 % predhodni verjetnosti).
Zrtev poboja v grobis¢u pod Storzicem KJ smo iden-
tificirali s primerjavo s sorodnico, nec¢akinjo po mate-
rini liniji CZ, pri ¢emer smo lahko primerjali lokuse
STR avtosomske jedrne DNK in haplotipe mtDNK. Le-
va stegnenica skeleta 3 je imela identicen haplotip
mtDNK kot sorodnica CZ (HVI: 16263(C), HVII:
263(G),309.1(C), 309.2(C), 315.1(C)). Tega haplotipa
mtDNK v evropski kavkazijski podatkovni zbirki ni-
smo zasledili, vrednost za LR je 2239. Za analizirane
avtosomalne lokuse STR leve stegnenice skeleta 3 in
necakinje CZ smo izracunali LR, katerega vrednost je
447. Naknadna verjetnost sorodstva (PP) je 99,8 % (ob
50-odstotni predhodni verjetnosti). KJ smo identifici-
ralis polimorfizmijedrne avtosomne DNK in mtDNK,
zato smo izracunali skupno verjetnostno razmerje LRc,
katerega vrednost je 1 x 10°. Naknadna verjetnost so-
rodstva (PP) je 99,9999 %, (ob 50-odstotni predhodni
verjetnosti).

Razpravljanje in zakljucki

Iz vec kot 60 let starih kosti in zob, ki so bili zagrebe-
ni v zemljo, smo uspeli pridobiti dovolj kakovostno
jedrno DNK za uspesno tipizacijo mikrosatelitskih
lokusov. Ob primerjavi genetskih profilov smo pri
vseh treh kosteh in dveh zobeh zasledili ujemanje s
Se zivec¢imi sorodniki. Ujemanje avtosomnih jedrnih
profilov smo zasledili med levo stegnenico skeleta 1
in sinom (KJ) pogresanega KF, med levo stegnenico
skeleta 2 in h¢erko (UM) pogresanega UJ ter med
levo stegnenico skeleta 3 in necakinjo (CZ) pogresa-

nega KJ. Ujemanje haplotipov mtDNK je bilo prisot-
no pri levi stegnenici skeleta 1 in necakinji (MZ)
pogresanega KF ter pri levi stegnenici skeleta 3 in
necakinji (CZ) pogresanega KJ. Pri zrtvi UJ za prime-
rjavo haplotipov mtDNK nismo imeli na razpolago
primerne referencne osebe. Ujemanje haplotipov
kromosoma Y je bilo prisotno pri levi stegnenici
skeleta 1 in sinu (KJ) pogreSanega KF. Pri Zrtvah UJ
in KJ za primerjavo haplotipov kromosoma Y nismo
imeli na razpolago primernih referen¢nih oseb. Enak
genetski profil (avtosomski, mtDNK in kromosom
Y), kot ga ima leva stegnenica skeleta 1, smo dolocili
tudi pri levem in desnem kocniku skeleta 2, kar po-
meni, da pripadata leva stegnenica skeleta 1 in loba-
nja skeleta 2 isti osebi in sicer KF. Pri vseh treh Zrtvah
poboja so izracunane verjetnosti sorodstva precej
visoke in govorijo v prid pozitivni identifikaciji. Tako
se skupna verjetnostna razmerja LRc gibajo med 10°
in 2,4 x 10%, naknadne verjetnosti sorodstva pa med
99,9999 % in 99,999999 %. V Bosni in Hercegovini je
International Commission on Missing Persons (ICMP)
pozitivno identificiral preko 11600 oseb z verjetnost-
jo, ki je presegala 99,95 %.13

Izklju¢itev moznosti kontaminacije DNK in s tem av-
tenti¢nost vseh genetskih profilov kosti in zob iz gro-
bis¢a pod Storzicem potrjujejo Ciste izolacijske in am-
plifikacijske negativne kontrole, ponovljivost rezul-
tatov dveh zaporednih preiskav in neujemanje genet-
skih profilov z osebami iz eliminacijske podatkovne
zbirke.
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