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Kapitola 1

1.1 Úvod

Matematika dnes promlouvá do mnoha obor̊u lidské činnosti, o kte-
rých by si to před několika deśıtkami let stěž́ı někdo pomyslel. To na jedné
straně klade vyšš́ı nároky na zájemce o př́ıslušný obor, na straně druhé to
dává matematik̊um větš́ı možnost uplatnit své schopnosti v oblasti svých
daľśıch zájmů. V neposledńı řadě takováto interdisciplinárńı spolupráce
vyžaduje také dobrou komunikaci mezi pracovńıky z jednotlivých vědńıch
discipĺın.

Jedńım z takovýchto obor̊u je i kriminalistika a forenzńı (soudńı) me-
dićına. Klasických i nových výsledk̊u z oblasti pravděpodobnosti a statis-
tiky se použ́ıvá jednak k samotné identifikaci pachatele zločinu (př́ıpadně
k ospravedlněńı neprávem obviněné osoby), jednak k lepš́ımu chápáńı ge-
netických dat a jejich zpracováńı.

V této práci podrobně rozebereme jednu z možnost́ı, jak stanovit
pravděpodobnost viny podezřelého. Ukážeme, které okolnosti ovlivňuj́ı
výslednou pravděpodobnost a zda jejich zanedbáńı svědč́ı ve prospěch či
neprospěch podezřelého. Některé potřebné informace mohou být nezná-
mé, př́ıslušné statistické metody a postupy by však vydaly na samostat-
nou práci, a proto u většiny parametr̊u předpokládáme, že jsou alespoň
přibližně známy.

Všechny odvozené vzorce jsou takového tvaru, že je lze snadno napro-
gramovat. U některých z nich jsme k tomu skutečně přistoupili a př́ıslušné
př́ıkazy v programu R jsou obsaženy v př́ıloze (kapitola 7).

Tato práce je sṕı̌se matematického zaměřeńı, a předpokládá proto
u čtenáře alespoň základńı znalosti z teorie pravděpodobnosti. Na druhou
stranu použ́ıvá z pochopitelných d̊uvod̊u i některé pojmy z genetiky, jež
budou vysvětleny v následuj́ıćı části.

1.2 Pojmy z genetiky

Vzhledem k zaměřeńı práce jsou pojmy vysvětlovány konkrétně u člo-
věka a nemuśı platit obecně u všech organismů. Pokud se čtenáři některé
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pojmy budou zdáti vysvětleny nedostatečně, mohu doporučit k prostu-
dováńı např́ıklad [5].

Za zakladatele genetiky je považován (jistě k nemalé pýše českých
vlastenc̊u) opat brněnského kláštera Johann Gregor Mendel (1822 - 1884)
d́ıky své studii dědičnosti u hrachu. Dědičnost́ı rozumı́me předáváńı ge-
netických informaćı o základńıch znaćıch a vlastnostech druhu z rodič̊u
na potomky. U člověka při pohlavńım rozmnožováńı vzniká nový jedinec,
který děd́ı polovinu genetické informace od otce a polovinu od matky.

Genetická informace je uložena v chromozomech jádra každé lidské
buňky. Na jejich stavbě se význačně pod́ıĺı kyselina deoxyribonukleová
(DNA), která je tvořena chemickými sloučeninami zvanými nukleotidy;
právě pořad́ı nukleotid̊u má zásadńı význam pro přenos genetické infor-
mace. V každé buňce je 23 pár̊u chromozomů. Dva chromozomy, které
spolu vytvářej́ı pár, se nazývaj́ı homologické.

Základńı jednotkou genetické informace je gen. Mı́sto, kde je na chro-
mozomu gen uložen, se nazývá lokus. Z hlediska molekulárńı biologie je
gen souvislý úsek makromolekuly DNA, obsahuj́ıćı informaci pro vznik
určitého znaku, např. barvy oč́ı nebo struktury nějakého enzymu. Jiná
definice ř́ıká, že gen je vloha zodpovědná za vznik jednoho konkrétńıho
nejmenš́ıho samostatně vymezitelného rozd́ılu mezi dvěma jedinci v po-
pulaci. Z této formulace je zřejmé, že u každého genu muśı existovat ale-
spoň dvě varianty; často jich však existuje mnohem v́ıce. Tyto varianty
se nazývaj́ı alely. Jestliže na lokusu vymiźı všechny alely kromě jedné,
ř́ıkáme, že došlo k fixaci př́ıslušné alely.

V buňce je každý gen zastoupen dvěma alelami na homologických
chromozomech. Jednu z alel zděd́ı potomek po otci, druhou po matce.
Obě alely nesené rodičem maj́ı stejnou pravděpodobnost, že budou pře-
dány potomku, proto se předáváńı alel rodič̊u do daľśı generace ř́ıd́ı jed-
noduchými kombinatorickými pravidly.

Soubor všech gen̊u jedince se nazývá genotyp, někdy je však tento
pojem použ́ıván v užš́ım smyslu jako označeńı jednoho alelového páru.
Jelikož v této práci budeme obvykle pracovat na jednom lokusu, geno-
typem budeme rozumět povětšinou právě př́ıslušnou dvojici alel. Jsou-li
alely na homologických chromozomech totožné, jedinec se nazývá ho-
mozygot (pro daný gen), jedinec s rozd́ılnými alelami se nazývá hete-
rozygot (pro daný gen). Jestliže jsou dvě alely kopíı jedné konkrétńı alely
od společného předka, nazýváme je z anglického termı́nu identical by
descent zkratkou ibd.

Soubor jedinc̊u, kteř́ı jsou spolu spjati potenciálńı možnost́ı pohlav-
ńıho rozmnožováńı, nazýváme populace. Populace může být rozdělena
do subpopulaćı, obvykle na základě rasy či geografického umı́stěńı. Pokud
v populaci žádné subpopulace nejsou, nazýváme ji homogenńı. Pro zkou-
máńı vztah̊u uvnitř populace se zavád́ı mnohé zjednodušuj́ıćı podmı́n-
ky. Jednou z nich je Hardyova-Weinbergova rovnováha (Hardy-Weinberg
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equilibrium, HWE), která označuje stav, při kterém genotypy vznikaj́ı ne-
závislým kombinováńım alel. To znamená, že pravděpodobnost výskytu
homozygotńıho genotypu AA je p2

A a pravděpodobnost výskytu heterozy-
gotńıho genotypu AB je 2pApB, kde pA a pB znač́ı pravděpodobnost, že
alela náhodně vybraná z populace je typu A, resp. B.

Ke značeńı alel budeme obvykle použ́ıvat - tak jako v předchoźım od-
stavci - velká ṕısmena z počátku abecedy, ale v některých př́ıpadech, ob-
zvláště pokud neńı předem jasný počet alel, využijeme značeńı A1, A2, . . .
Co se týče matematického značeńı, ve většině př́ıpad̊u budeme pr̊unik
jev̊u značit pouhou čárkou; výjimečně však pro větš́ı přehlednost použi-
jeme i standardńı matematické značeńı ∩.
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Kapitola 2

Ostrovńı problém

2.1 Úvod do ostrovńıho problému

Uvažujme existenci jistého vzácného rysu - označme jej Υ. To, zda
někdo má či nemá Υ, neńı vidět na prvńı pohled. Přesvědčit se o tom lze
specifickým testem, o němž předpokládáme, že je bezchybný.

Na nepř́ıstupném ostrově se 101 obyvateli byl spáchán zločin. Na po-
čátku nemáme žádné informace o pachateli, a tak každému z ostro-
van̊u přiděĺıme stejnou (apriorńı) pravděpodobnost spácháńı zločinu. Je
zjǐstěno, že pachatel je nositelem znaku Υ, a u podezřelého byl tento znak
rovněž nalezen. Jak moc si můžeme být jisti, že námi nalezený podezřelý
je skutečně pachatel?

Odpověd’ na tuto otázku záviśı na pravděpodobnosti výskytu Υ.
Předpokládejme, že podezřelý a pachatel (kteř́ı mohou, ale nemuśı být
tatáž osoba) jsou jedinými osobami na ostrově, u nichž je znám stav Υ
(tj. zda Υ maj́ı či nemaj́ı). Na bĺızké pevnině byl v populaci velkého
rozsahu proveden výzkum, jenž ukázal, že Υ má přibližně 1 % populace.
Na základě tohoto výzkumu polož́ıme pravděpodobnost výskytu znaku Υ
u libovolného jedince v populaci rovnu 0, 01. Předpokládáme, že stejnou
pravděpodobnost má Υ i na okolńıch ostrovech, tedy i na tom našem.
Posledńım předpokladem je, že pravděpodobnost, že kterýkoli ostrovan
má znak Υ, neńı ovlivněna znalost́ı toho, že má tento znak podezřelý.

Zapǐsme nyńı přehledně všechny předpoklady:

• Všech 101 ostrovan̊u je navzájem nepř́ıbuzných.

• Stav Υ u libovolného ostrovana neńı nijak ovlivněn stavem Υ u os-
tatńıch ostrovan̊u (nezávislost výskytu Υ).

• Pro libovolného obyvatele ostrova je apriorńı pravděpodobnost, že
právě on je pachatelem, rovna 1

101
.

• Pachatel má Υ.
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• Podezřelý má Υ.

• Stav Υ u ostatńıch ostrovan̊u je neznámý.

• Pravděpodobnost výskytu Υ na ostrově je 0, 01.

Řešeńı je následuj́ıćı:
Informaci o stavu Υ máme pouze u jedné osoby, a tou je podezřelý

(pachatel je neznámou osobou). U zbylých 100 ostrovan̊u můžeme počet
nositel̊u Υ pouze odhadnout. Jelikož počet osob se znakem Υ má bino-
mické rozděleńı s parametry p = 0, 01 a n = 100, odhadneme jej středńı
hodnotou. Ta se vypoč́ıtá jako n · p = 100 · 0, 01 = 1. Kromě podezřelého
tedy očekáváme na ostrově ještě jednoho nositele Υ. S překvapeńım tak
zjǐst’ujeme, že ačkoli znak Υ je poměrně vzácný, pravděpodobnost, že
jsme identifikovali správnou osobu a že náš podezřelý je skutečně pacha-
telem, je pouhých 50 %.

2.2 Potenciálńı selháńı modelu

V předchoźım pov́ıdáńı jsme ostrovńı problém zat́ıžili velkým množ-
stv́ım předpoklad̊u. Pod́ıvejme se, kde všude náš model může selhat:

• Bezchybnost testu na znak Υ
Kromě toho, že test může v malém procentu dávat chybné výsledky,
je možné uvažovat i chyby zp̊usobené takzvaně ”lidským faktorem”:
kontaminace či záměna vzorku, z nějž je stav Υ zjǐst’ován, chybné
vyhodnoceńı výsledku či dokonce záměrná dezinterpretace.

• Nepř́ıstupnost ostrova
T́ımto požadavkem je myšlena uzavřenost vyšetřované populace
v̊uči migraci. Selhat může např́ıklad tehdy, pokud se pachateli po-
dař́ı uniknout nepozorovaně z mı́sta činu a odcestovat do takové
vzdálenosti, aby nebyl zařazen do populace podezřelých osob. V jis-
tých př́ıpadech je však uzavřenost populace př́ımo dána situaćı - na-
př́ıklad při identifikaci osob po leteckém neštěst́ı je obvykle pevně
dán seznam cestuj́ıćıch, a náš ostrov (tj. populace možných osob)
je tedy skutečně ”nepř́ıstupný”.

• Počet obyvatel N
Velikost populace N je často pouze odhadnuta. Tento problém sou-
viśı i s výše zmiňovanou nepř́ıstupnost́ı ostrova. Pokud docháźı
u vyšetřované populace k migraci, je třeba při stanoveńı počtu oby-
vatel poč́ıtat s o to větš́ı nejistotou.
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• Pravděpodobnost p výskytu znaku Υ v populaci
Rovněž hodnota p je obvykle neznámá, a proto se odhaduje na zá-
kladě relativńı četnosti výskytu Υ v podobné populaci, o ńıž máme
v́ıce informaćı. Ovšem tato pomocná data mohou být již zastaralá
nebo vystihuj́ı naši populaci jen zčásti.

• Výběr podezřelého
Podezřelý obvykle neńı vyb́ırán z populace náhodně, ale na základě
daľśıch indicíı, které zvyšuj́ı pravděpodobnost viny. Jinou možnost́ı
je vyb́ıráńı podezřelého na základě testováńı osob z populace na př́ı-
tomnost znaku Υ. T́ımto zp̊usobem může doj́ıt k vyloučeńı osob,
u nichž znak Υ nebyl nalezen, a t́ım ke zmenšeńı velikosti populace
podezřelých osob.

• Př́ıbuznost a př́ıslušnost ke stejné subpopulaci
Pokud je podezřelý (nebo jiná testovaná osoba) nositelem Υ a záro-
veň jsou v populaci zahrnuti nějaćı jeho př́ıbuzńı, v př́ıpadě profilu
DNA se d́ıky dědičnosti zvyšuje pravděpodobnost výskytu Υ. Ne-
zvykle vysoká relativńı četnost obvykle vzácného znaku se často
vyskytuje i v rámci stejné subpopulace, ačkoli u jeho nositel̊u ne-
muśı být identifikován žádný společný předek.

• Stejná apriorńı pravděpodobnost spácháńı zločinu
Ačkoli tento požadavek intuitivně odpov́ıdá všeobecné presumpci
neviny, můžeme r̊uzným osobám přǐradit rozd́ılnou apriorńı pravdě-
podobnost, kupř́ıkladu na základě vzdálenosti od mı́sta činu, časové
dostupnosti nebo možnému alibi.

Později se na každý z těchto problémů zaměř́ıme podrobněji.

2.3 Posuzováńı viny na základě evidence

Předpokládejme, že na mı́stě činu byl nalezen materiál (většinou bio-
logické povahy), u něhož vyšetřováńı naznačuje, že jej tam zanechal
pachatel. Z tohoto materiálu můžeme źıskat profil pachatele. Profilem
mı́ńıme kupř́ıkladu barvu vlas̊u, velikost nohy (tento profil hrál podstat-
nou roli v pohádce o Popelce), otisky prst̊u nebo genetický vzorek - právě
genetický profil budeme uvažovat nejčastěji. Profil źıskaný na mı́stě činu
a profil podezřelého spolu s daľśımi okolnostmi zločinu (např́ıklad mı́sto
a zp̊usob provedeńı zločinu nebo výpovědi př́ıpadných svědk̊u) nazýváme
souhrnně evidence. Při pevně dané evidenci E sestavme dvě komplemen-
tárńı hypotézy:

G : podezřelý je vinen (guilty)

I : podezřelý je nevinen (innocent).
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Nyńı tyto pojmy převedeme do matematické symboliky; např. P(G|E)
bude značit pravděpodobnost, že plat́ı hypotéza G při dané evidenci E.
Pak podle Bayesovy věty plat́ı

P(G|E) =
P(E|G)P(G)

P(E|G)P(G) + P(E|I)P(I)
. (2.1)

Avšak výraz P(E|I) nelze spoč́ıtat př́ımo. Označme I populaci alter-
nativńıch podezřelých, tj. všechny obyvatele ostrova vyjma podezřelého,
a Ci jev, že pachatelem je osoba i ∈ I. Podezřelý je nevinen právě tehdy,
když existuje index i ∈ I, že nastává jev Ci. Jev I je tedy ekvivalentńı
s jevem ∪i∈I Ci a d́ıky disjunktnosti jev̊u Ci plat́ı

P(I) = P (∪i∈ICi) =
∑
i∈I

P(Ci).

Odtud

P(I)P(E|I) = P (∪i∈I Ci) P (E| ∪i∈I Ci) =

= P (∪i∈I Ci)
P (E ∩ (∪i∈I Ci))

P (∪i∈I Ci)
=

= P (∪i∈I (E ∩ Ci)) =
∑
i∈I

P (E ∩ Ci) =

=
∑
i∈I

P(Ci)P(E|Ci).

Předpokládejme, že máme dánu počátečńı evidenci E0, kterou tvoř́ı na-
př́ıklad základńı informace o mı́stě a zp̊usobu zločinu, a chceme zahrnout
nově źıskanou evidenci E. Definujme věrohodnostńı poměr

Ri (E|E0) =
P(E|Ci, E0)

P(E|G, E0)
, (2.2)

jenž vyjadřuje, kolikrát je při znalosti E0 pravděpodobnost vzniku evi-
dence E větš́ı za podmı́nky, že pachatelem je osoba i, než za podmı́nky,
že pachatelem je podezřelý.
Dále definujme věrohodnostńı váhy

wi (E0) =
P(Ci|E0)

P(G|E0)
;

celý vzorec (2.1) se potom dá přepsat ve tvaru

P(G|E, E0) =
1

1 +
∑

i∈I wi (E0) Ri (E|E0)
. (2.3)

11



Vzorec (2.3) se obvykle nazývá vzorec pro stanoveńı váhy evidence
(the weight-of-evidence formula). Pokud budou jasně určeny evi-
dence E a E0, budeme mı́sto Ri(E|E0) a wi(E0) psát pouze Ri, wi a
vzorec (2.3) použ́ıvat ve tvaru

P(G|E) =
1

1 +
∑

i∈I wiRi

. (2.4)

V následuj́ıćım odstavci si ukážeme, jak vypadá vzorec (2.4) v př́ıpadě
ostrovńıho problému z počátku této kapitoly.

2.4 Stanoveńı váhy evidence v ostrovńım

problému

Nyńı budeme aplikovat vzorec (2.4) na ostrovńı problém ze sekce 2.1,
ale nejprve jej zformulujeme o něco obecněji:

• Na ostrově žije N + 1 nepř́ıbuzných osob.

• Všechny osoby maj́ı stejnou apriorńı pravděpodobnost viny.

• Pachatel má znak Υ.

• Podezřelý má znak Υ.

• Stav Υ u ostatńıch ostrovan̊u je neznámý.

• Pravděpodobnost, že osoba na ostrově má znak Υ, je rovna p.

Jde o speciálńı př́ıpad použit́ı (2.4). Evidenćı E je v tomto př́ıpadě
myšlena př́ıtomnost znaku Υ u pachatele a podezřelého. Počátečńı evi-
dence E0 je pro všechny stejná, a proto polož́ıme wi = 1 ∀i. Nyńı se
pod́ıvejme na hodnotu Ri. Jestliže je pachatelem podezřelý, je pravdě-
podobnost vzniku evidence E rovna 1. Pokud je pachatelem osoba i ∈ I,
pravděpodobnost vzniku evidence E je rovna p. Podle vzorce (2.2)

Ri (E|E0) =
P(E|Ci, E0)

P(E|G, E0)
=

p

1
= p.

Velikost populace alternativńıch podezřelých I je rovna N , proto ze vzor-
ce (2.4) plyne

P(G|E) =
1

1 + N · p
. (2.5)

Dosad́ıme-li N = 100 a p = 0, 01, pak

P(G|E) =
1

1 + 100 · 0, 01
=

1

2
, tedy 50 %,

což odpov́ıdá p̊uvodńımu výsledku.
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Kapitola 3

Obecněǰśı modely ostrovńıho
problému

Jak se změńı vzorec (2.4), potažmo (2.5), poruš́ıme-li některý z před-
poklad̊u, jak to bylo naznačeno v sekci 2.2? Pro větš́ı názornost poruš́ıme
vždy jen jeden předpoklad.

3.1 Daľśı evidence

U ostrovńıho problému, jak jsme jej popsali v kapitole 2.4, jsme před-
pokládali, že neńı k dispozici žádná jiná evidence než informace o stavu Υ.
Tato situace v praxi takřka nikdy nenastává. I kdyby neexistovaly kromě
Υ-evidence žádné daľśı stopy vedoućı k pachateli, vždy máme k dispo-
zici základńı informace o povaze zločinu - mı́sto, čas apod., d́ıky nimž
můžeme některé osoby považovat za pravděpodobněǰśı pachatele než jiné.
Ukážeme si ted’, jak postupovat v př́ıpadě, že evidence se skládá z v́ıce
komponent (podobnou situaci zmiňujeme i v kapitole 6). Věrohodnostńı
poměry a váhy budeme opět chv́ıli psát v plném tvaru.

Nezávislost jednotlivých složek evidence

Necht’ se evidence E skládá ze dvou položek, E1 a E2. Celkový vě-
rohodnostńı poměr źıskáme dvěma ekvivalentńımi zp̊usoby, které od-
pov́ıdaj́ı dvěma r̊uzným pořad́ım jednotlivých složek evidence:

Ri(E|E0) = Ri(E1, E2|E0) =
P (E1, E2|Ci, E0)

P (E1, E2|G, E0)
=

=
P (E2|Ci, E1, E0)

P (E2|G, E1, E0)

P (E1|Ci, E0)

P (E1|G, E0)
=

= Ri(E2|E1, E0)Ri(E1|E0)
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a stejně lze źıskat

Ri(E|E0) = Ri(E1, E2|E0) = Ri(E1|E2, E0)Ri(E2|E0). (3.1)

Odtud vid́ıme, že nezálež́ı na pořad́ı, v jakém jsou jednotlivé položky
zařazovány do evidence. Kromě toho, pokud jsou jednotlivé složky evi-
dence navzájem nezávislé, můžeme celkový věrohodnostńı poměr vyjádřit
jako součin marginálńıch věrohodnostńıch poměr̊u:

Ri(E1, E2|E0) = Ri(E1|E0)Ri(E2|E0). (3.2)

Př́ıklad
Předpokládejme, že jsou před soudem prezentovány dvě svědecké

výpovědi, které označ́ıme E1 a E2. Je určeno, že na základě každé z nich je
pravděpodobnost spácháńı zločinu podezřelým desetkrát větš́ı než prav-
děpodobnost spácháńı zločinu osobou i, tj. Ri(E1|E0) = Ri(E2|E0) =
0, 1. Jestliže soudce předpokládá, že tyto výpovědi jsou na sobě nezávislé,
podle vzorce (3.2) je

Ri(E1, E2|E0) = Ri(E1|E0)Ri(E2|E0) = 0, 1 · 0, 1 = 0, 01.

Jindy naopak soudce může předpokládat vysokou korelovanost obou
výpověd́ı, např́ıklad pokud se jedná o dva kamarády, kteř́ı zločin viděli
společně, a je možné, že při následné diskuzi sladili všechny odlǐsnosti.
V tom př́ıpadě druhou výpověd́ı neźıskáváme žádnou novou informaci,
což vyjádř́ıme jako Ri(E2|E1, E0) = 1, a podle vzorce (3.1) je

Ri(E1, E2|E0) = Ri(E2|E1, E0)Ri(E1|E0) = 1 · 0, 1 = 0, 1.

To potvrzuje naši intuici, že dvě nezávislé položky evidence maj́ı
společně větš́ı výpovědńı śılu než dvě položky, které jsou závislé, v kraj-
ńım př́ıpadě až do té mı́ry, že pouze opakuj́ı stejnou informaci.

Postupné přidáváńı položek evidence

V následuj́ıćım výpočtu si trochu procvič́ıme podmiňováńı:

Ri (E1, E2|E0) wi (E0) =
P (E1, E2|Ci, E0)

P (E1, E2|G, E0)

P(Ci|E0)

P(G|E0)
=

=
P (E1, E2, Ci|E0)

P (E1, E2, G|E0)
=

=
P (E1, Ci|E2, E0)

P (E1, G|E2, E0)

P(E2|E0)

P(E2|E0)
=

=
P (E1|Ci, E2, E0)

P (E1|G, E2, E0)

P(Ci|E2, E0)

P(G|E2, E0)
=

= Ri (E1|E2, E0) wi (E2, E0) .
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Celkově tedy plat́ı

Ri (E1, E2|E0) wi (E0) = Ri (E1|E2, E0) wi (E2, E0) . (3.3)

(3.3) nám ř́ıká, že vzorec pro stanoveńı váhy evidence dává stejný
výsledek, at’ už aplikujeme složky E1, E2 najednou nebo postupně. V celé
této kapitole budeme předpokládat, že veškerá evidence je aplikována
najednou, ačkoli v praxi tomu bývá často jinak, nebot’ jednotlivé položky
se aplikuj́ı na vzorec (2.4) ve chv́ıli, kdy jsou źıskány.

Shrňme si výsledky sekce 3.1 na př́ıkladě.
Př́ıklad

Necht’ máme pevně zvoleného podezřelého a populaci alternativńıch
podezřelých tvoř́ı 1000 osob. Protože apriorńı evidence E0 nám nedává
žádné bližš́ı informace, stanov́ıme wi = 1 pro všechna i. Evidence E se
skládá z DNA profilu a jednoho svědectv́ı, označme tyto položky jako
EDNA a Esved. DNA profily z mı́sta činu a od podezřelého jsou shodné,
a tak je stanoven věrohodnostńı poměr odpov́ıdaj́ıćı DNA-evidenci jako
RDNA

i = 10−6 ∀ i. Předpokládáme, že svědectv́ı na DNA-evidenci nijak
nezáviśı, tud́ıž můžeme podle vzorce (3.2) věrohodnostńı poměr vyjádřit
v součinovém tvaru. Uvažujme dvě možné situace:

• Svědecká výpověd’ hovoř́ı v neprospěch podezřelého, proto je sta-
noven Rsved

i = 1/100 pro všechna i. Aplikaćı na vzorec (2.3) dosta-
neme

P(G|EDNA, Esved, E0) =
1

1 +
∑1000

i=1 wiRDNA
i Rsved

i

=

=
1

1 + 1000 · 10−6 · 10−2
≈ 0, 99999

• Svědecká výpověd’ hovoř́ı ve prospěch podezřelého, Rsved
i = 100 pro

všechna i a pro aposteriorńı pravděpodobnost viny plat́ı:

P(G|EDNA, Esved, E0) =
1

1 + 1000 · 10−6 · 100
≈ 0, 91

Z toho vid́ıme, že ačkoli je svědecká evidence mnohem slabš́ı než
DNA-evidence, jej́ı efekt na celkový výsledek je poměrně velký.

3.2 Výběr podezřelého

Pojd’me se nyńı pod́ıvat na zp̊usob, jakým jsme našli podezřelého.
Velmi často použ́ıvanou metodou je vyhledáváńı v databáźıch DNA.
O zř́ızeńı rozsáhlých národńıch databáźı se začalo uvažovat v 90. le-
tech dvacátého stolet́ı. Prvńı národńı databáze vznikla v Anglii a Wa-
lesu v roce 1995, v ČR došlo k vytvořeńı národńı databáze roku 2002.
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V současnosti nejrozš́ı̌reněǰśım databázovým systémem je systém CO-
DIS (Combined DNA Analysis System), který vyvinula americká FBI
speciálně pro kriminalistické účely a policejńım sbor̊um ciźıch stát̊u jej
na základě vzájemných dohod poskytuje bezplatně. CODIS rozděluje
źıskané genetické profily do dvou d́ılč́ıch databáźı. Ve forenzńı databázi se
ukládaj́ı biologické vzorky źıskané na mı́stě činu, v databázi odsouzených
potom figuruj́ı genetické profily osob v minulosti odsouzených (v po-
sledńı době ale docháźı stále častěji k tomu, že jsou do této databáze
ukládány všechny genetické vzorky źıskané v pr̊uběhu vyšetřováńı, tedy
i od osob, jež byly později osvobozeny). Tyto dvě databáze jsou pak
vzájemně porovnávány a př́ıpadné shody profil̊u jsou prověřeny kvalifi-
kovanými odborńıky. Podle použité metody se lǐśı počet použitých úsek̊u
DNA - u nás se využ́ıvá patnácti úsek̊u, zat́ımco např́ıklad systém CO-
DIS pracuje pouze s třinácti. Podle údaj̊u z USA ze srpna roku 2006
obsahovala v té době forenzńı databáze přibližně 150 000 profil̊u a da-
tabáze odsouzených přes 3, 5 milionu profil̊u (viz [4]). Národńı databázi
Velké Británie v současnosti tvoř́ı přes čtyři miliony profil̊u a měśıčně
přibývá 40 až 50 tiśıc nových. O úspěšnosti tohoto př́ıstupu svědč́ı i to,
že po vytvořeńı databáze DNA vzrostl počet objasněných trestných čin̊u
ve Velké Británii z 24 % na 43 %, d́ıky čemuž se systém databáźı těš́ı
podpoře veřejnosti. Na druhou stranu se z DNA daj́ı źıskat velice citlivé
osobńı údaje, a proto je potřeba zajistit d̊ukladnou ochranu databáźı
proti zneužit́ı.

Daľśım z možných př́ıstup̊u je sekvenčńı vyhledáváńı. Jednotliv́ı př́ı-
slušńıci populace možných podezřelých jsou postupně náhodně vyb́ıráni
a testováni na př́ıtomnost znaku Υ. V momentě, kdy je u prvńıho z nich
znak Υ nalezen, je tato osoba označena jako podezřelý a testováńı je
přerušeno. Předpokládejme, že před podezřelým bylo testováno k osob.
U nich znak Υ nalezen nebyl, a tedy mohou být vyřazeny z populace
podezřelých osob. Velikost populace se t́ım ovšem zmenšila a (2.5) je
tvaru

P(G|E) =
1

1 + (N − k)p
.

Je snadno nahlédnutelné, že takováto modifikace hovoř́ı v neprospěch
podezřelého. V mezńı situaci, kdy by byl pachatel jediným nositelem Υ
na ostrově a my bychom jej testovali jako posledńıho v pořad́ı, vyřadili
bychom předt́ım všech N osob testovaných negativně a pachatele bychom
mohli označit s jistotou, nebot’

P(G|E) =
1

1 + (N −N)p
= 1.

Pro ilustraci, jestliže N = 100, p = 0, 01 a podezřelý je nalezen jako
jedenáctá osoba v pořad́ı (tedy k = 10), P(G|E) = 0, 5263158, tedy
52, 63 %. Pravděpodobnost viny tak vzrostla o necelá tři procenta.
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Jindy může být podezřelý zajǐstěn kv̊uli podezřelému chováńı, chybě-
j́ıćımu alibi apod. Z okolnost́ı zločinu, např́ıklad mı́sta, času nebo zp̊usobu
provedeńı, jsou však některé osoby podezřeleǰśı než jiné. Zat́ımco dosud
jsme pokládali wi = 1 pro každé i, nyńı na základě indicíı přǐrad́ıme
r̊uzným osobám r̊uzné váhy wi. Jednou z možnost́ı je těm, kdož bydĺı
mı́stu zločinu bĺıže než podezřelý, přǐradit hodnotu wi > 1 a těm, kdo
bydĺı dál, přǐradit wi < 1. Jiným d̊uvodem, proč přidělovat osobám
r̊uzné váhy, může být svědecká výpověd’, hovoř́ıćı např́ıklad o přibližném
vzhledu či stář́ı pachatele nebo o jeho dopravńım prostředku. Ve všech
těchto př́ıpadech je

P(G|E) =
1

1 + p
∑N

i=1 wi

.

Připomeňme, že hodnoty wi neudávaj́ı celkovou (absolutńı) pravděpo-
dobnost, že pachatelem je osoba i, ale pravděpodobnost relativně vzhle-
dem k podezřelému.

3.3 Nejistota ohledně N

Nejistota ohledně velikosti populace možných alternativńıch podezře-
lých p̊usob́ı na apriorńı pravděpodobnost P(G). Necht’ velikost populace
Ñ je náhodná veličina se středńı hodnotou N . Apriorńı pravděpodobnost
viny podmı́něně při hodnotě Ñ je

P(G|Ñ) = 1/(Ñ + 1),

ale protože Ñ neznáme, použijeme středńı hodnotu:

P(G) = E
[
G|Ñ

]
= E

[
1

Ñ + 1

]
Funkce 1/(Ñ + 1) neńı symetrická, ale je alespoň na intervalu (0,∞)

konvexńı. Podle Jensenovy nerovnosti pro konvexńı funkci f plat́ı

E[f(x)] ≥ f(E[x]).

Z E[Ñ ] = N plyne

P(G) = E
[

1

Ñ + 1

]
≥ 1

N + 1
.

Opomenut́ı nejistoty ohledně hodnoty N tedy p̊usob́ı ve prospěch ob-
žalovaného. Nav́ıc je tento efekt obvykle velice malý; pojd’me si to ukázat
na konkrétńıch př́ıpadech.

17



Malá nejistota ve velikosti populace

Položme pro ε ∈ (0; 0, 5)

Ñ =


N − 1 s pravděpodobnost́ı ε
N s pravděpodobnost́ı 1− 2ε
N + 1 s pravděpodobnost́ı ε

Potom

P(G) = E

[
1

Ñ + 1

]
=

ε

N
+

1− 2ε

N + 1
+

ε

N + 2
=

=
1

N + 1
+

2ε

N(N + 1)(N + 2)
≥ 1

N + 1

a polož́ıme-li ε = 0, 25 a N = 100, potom P(G) je větš́ı než 1/(N + 1)
o pouhých 0, 000000485.

Pod́ıvejme se, co zp̊usob́ı nejistota ve velikosti populace ve vzorci
(2.5):

P(G|E) =
1

1 +
∑

i Ri
P(Ci)
P(G)

=
1

1 + p 1
P(G)

∑
i

P(Ci)︸ ︷︷ ︸
=1−P(G)

=

=
1

1 + pN(N+1)(N+2)
N2+2N+2ε

(1− N2+2N+2ε
N(N+1)(N+2)

)
=

=
1

1 + Np N3+2N2−2ε
N3+2N2+2Nε

=
1

1 + Np
(
1− 2ε N+1

N3+2N2+2Nε

) .

Dosad́ıme-li opět ε = 0, 25 a N = 100, vycháźı P(G|E) = 0, 5000124,
což se i přes vysokou hodnotu ε lǐśı od p̊uvodńıho výsledku 50 %, při
jehož výpočtu jsme hodnotu N brali jako pevnou, v řádu pouhé jedné
tiśıciny procenta. Pokud budeme cht́ıt přesto poč́ıtat s nejistotou ohledně
N , lze jako velice dobrou aproximaci brát

P(G|E) ≈ 1

1 + Np (1− 2ε/N2)
;

v našem př́ıkladě dává tato aproximace výsledek P(G|E) = 0, 5000125,
tedy 50, 00125 %.

Balding v [1] použ́ıvá řádově horš́ı aproximaci

P(G|E) ≈ 1

1 + Np (1− 4ε/N3)
,

která dává v našem př́ıkladě hodnotu P(G|E) = 0, 5000003, to znamená
50, 00003 %.
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Větš́ı nejistota ve velikosti populace

Zkusme nyńı předpokládat o něco větš́ı nejistotu. Pro ε ∈ (0; 1/3)
položme

Ñ =


N − 2 s pravděpodobnost́ı ε/2
N − 1 s pravděpodobnost́ı ε
N s pravděpodobnost́ı 1− 3ε
N + 1 s pravděpodobnost́ı ε
N + 2 s pravděpodobnost́ı ε/2

Potom

P(G) = E

[
1

1 + Ñ

]
=

ε

2(N − 1)
+

ε

N
+

1− 3ε

N + 1
+

ε

N + 2
+

ε

2(N + 3)

=
6ε(N2 + 2N − 1) + N(N − 1)(N + 2)(N + 3)

N(N − 1)(N + 1)(N + 2)(N + 3)

a následně

P(G|E) =
1

1 + Np(1− 6ε (N+1)(N2+2N−1)
N2(N−1)(N+2)(N+3)+6Nε(N2+2N−1)

)
.

Vhodnou aproximaćı je výraz

P(G|E) ≈ 1

1 + Np (1− 6ε/N2)
.

Pokud dosad́ıme ε = 0, 2 a N = 100, vycháźı přesný výsledek

P(G|E) = 0, 5000297, tj. 50, 00297 %

a aproximace
P(G|E) = 0, 50003, tj. 50, 003 %.

Obecný př́ıpad

Předpokládejme, že se nyńı velikost populace může lǐsit od středńı
hodnoty N až o č́ıslo k, přičemž pravděpodobnost takovéto konkrétńı
hodnoty velikosti populace klesá s každým daľśım krokem o polovinu:

Ñ =



N − k s pravděpodobnost́ı ε
2k−1

...
N − 1 s pravděpodobnost́ı ε

N s pravděpodobnost́ı 1− 2k−1
2k−2 ε

N + 1 s pravděpodobnost́ı ε
...
N + k s pravděpodobnost́ı ε

2k−1
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pro ε ∈
(
0; 2k−2

2k−1

)
. Horńı hranice tohoto intervalu klesá k 1/4. Vhodnou

aproximaćı je výraz

P(G|E) ≈ 1

1 + Np
(
1− ε

N2

∑k
i=1 i222−i

) .

Jak jsme viděli v předchoźım, koeficient u ε
N2 je pro k = 1 roven

dvěma a pro k = 2 roven šesti. Pro rostoućı k se velice rychle bĺıž́ı
limitńı hranici 24; už od k = 10 výše lze tento koeficient nahradit př́ımo
touto limitou.

Jako optimálńı ε jsme volili takovou hodnotu, aby i hodnota prav-
děpodobnosti u N byla dvojnásobná oproti hodnotě pravděpodobnosti
u N − 1 a N + 1. V tomto obecném př́ıpadě źıskáme optimálńı hodnotu
ze vzorce 2k−2

3∗2k−1−1
. Snadno se lze přesvědčit, že pro k = 1 je tato hodnota

1/4 a pro k = 2 je rovna 1/5. S rostoućım k tato hodnota velice rychle
klesá k 1/6.

Naprogramované vzorce z této sekce jsou v kapitole 7.

3.4 Př́ıbuznost a př́ıslušnost k subpopulaci

Jak si lze snadno uvědomit, všichni lidé jsou navzájem př́ıbuzńı.
Počet našich předk̊u totiž exponenciálně roste. Každý máme dva rodiče,
čtyři prarodiče, osm praprarodič̊u... O dvacet generaćı zpátky je počet
našich předk̊u přibližně milion. S každým člověkem máme proto takřka
jistě společného nějakého předka. V reálném uvažováńı ovšem takováto
př́ıbuznost nemá žádný význam. V genetice se obvykle jako nejvzdáleněǰśı
př́ıbuzný bere bratranec (resp. sestřenice). K vyjádřeńı mı́ry př́ıbuznosti
mezi dvěma osobami se použ́ıvá tzv. coancestry koeficient, který udává
pravděpodobnost, že pokud na pevně zvoleném lokusu vybereme jednu
alelu od každé z osob, tyto alely jsou shodné a pocháźı od společného
předka (tedy jedná se o ibd alely). Např́ıklad u sourozenc̊u je tento ko-
eficient roven 1/4, pro bratrance 1/16; samozřejmě pouze tehdy, jestliže
jejich rodiče (resp. u bratranc̊u prarodiče) nejsou v př́ıbuzenském vztahu.
Pak by byl tento koeficient ještě vyšš́ı.

Z toho plyne, že pokud v populaci alternativńıch podezřelých jsou
i př́ıbuzńı podezřelého, nalezeńı znaku Υ zvyšuje pravděpodobnost dal-
š́ıho výskytu tohoto znaku. Z d̊uvodu společného vývoje plat́ı totéž i pro
př́ıslušńıky stejné subpopulace, ke které patř́ı podezřelý. Populace po-
dezřelých osob může být velmi rozsáhlá, a tak se jev́ı velmi nepraktické
poč́ıtat věrohodnostńı poměr pro každou osobu zvlášt’. Obvykle se sta-
nov́ı několik skupin přibližně stejné mı́ry př́ıbuznosti, např. následuj́ıćı:
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1. jednovaječné dvojče (to je jediný př́ıpad, kdy je DNA dvou osob
stejné1)

2. sourozenci (včetně dvojvaječných dvojčat)

3. rodiče a děti podezřelého

4. př́ıbuzńı druhého stupně, např. strýcové, synovci nebo nevlastńı
sourozenci

5. př́ıbuzńı třet́ıho stupně, např. bratranci a sestřenice

6. lidé, kteř́ı nejsou př́ıbuznými podezřelého, ale nálež́ı ke stejné sub-
populaci

7. lidé, kteř́ı nejsou př́ıbuznými podezřelého a nálež́ı k jiné subpopu-
laci

Jednotlivé skupiny se od sebe lǐśı hodnotou věrohodnostńıho poměru.
Plat́ı, že č́ım větš́ı je č́ıslo skupiny, do ńıž osoba i patř́ı, t́ım je hodnota Ri

menš́ı. Pokud váhy wi ponecháváme rovny jedné, lze (2.4) psát ve tvaru

P(G|E) =
1

1 +
∑N

i=1 Ri

. (3.4)

Pokud bychom nahradili všechna Ri hodnotou p, dostaneme vzorec
(2.5). Je však třeba zd̊uraznit, že tato záměna poškozuje podezřelého.

Jak již bylo zmı́něno v kapitole 3.2, někdy je potřeba stanovit nestejné
váhy. Stač́ı-li nám znát dolńı hranici (a to nám obvykle stač́ı, nebot’

nahrazeńı aposteriorńı pravděpodobnosti viny jej́ı dolńı hranićı mluv́ı
ve prospěch podezřelého), (2.4) můžeme modifikovat jako

P(G|E) ≥ 1

1 + RA

∑
i∈A wi + . . . + RG

∑
i∈G wi

, (3.5)

kde A, . . . , G je rozděleńı populace do skupin (počet skupin samozřejmě
může být libovolný jiný) a RA, . . . , RG jsou maximálńı hodnoty věrohod-
nostńıho poměru v jednotlivých skupinách. Pokud hodnoty wi stanov́ıme
uvnitř každé skupiny stejně, lze vzorec (3.5) dále zjednodušit:

P(G|E) ≥ 1

1 + NARAwA + . . . + NGRGwG

,

kde NA, . . . , NG je počet osob v př́ıslušné skupině. V př́ıpadě, že neznáme
přesný počet osob v jednotlivých skupinách, lze na každou z nich použ́ıt

1Jednovaječná dvojčata maj́ı DNA shodnou při narozeńı, s přibývaj́ıćım věkem
a životem v rozd́ılných podmı́nkách docháźı k drobným odchylkám. Při analýze DNA
však lze odhalit, že k odchylce došlo, a proto pro naše účely můžeme předpokládat
jejich shodnost.
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př́ıstup ze sekce 3.3. Často jsou věrohodnostńı poměry v každé skupině
takřka stejné, dolńı hranice je pak velice bĺızko přesné hodnotě.

Ignorováńı př́ıbuzných a př́ıslušńık̊u stejného etnika poškozuje po-
dezřelého, často velice výrazně. Uvažujme znovu populaci N = 100 osob,
položme p = 0, 01 a ponechme váhy wi = 1 pro všechna i. Nyńı źıskáme
informaci, že v populaci jsou rovněž dva bratři podezřelého. Jejich věro-
hodnostńı poměr polož́ıme roven 1/4. Potom z (3.4) plyne

P(G|E) =
1

1 + 2 · 1/4 + 98 · 0, 01
= 0, 4032258, tj. 40, 3 %

oproti p̊uvodńım 50 %. Necht’ je jeden z bratr̊u nalezen a je ochoten se
podrobit testu, jenž je posléze shledán jako negativńı, a můžeme ho tedy
z populace podezřelých vyloučit. Pravděpodobnost viny podezřelého t́ım
výrazně vzroste:

P(G|E) =
1

1 + 1/4 + 98 · 0, 01
= 0, 4484305, tj. 44, 8 %.

Bĺıže se budeme populačńı strukturou zabývat ještě v kapitole 4.

3.5 Chyby a selháńı

Chyby při testováńı

Při testováńı osob na př́ıtomnost znaku Υ může doj́ıt ke dvěma
chybám testu. Pravděpodobnost, že osoba neńı nositelem Υ, a přesto je
chybně testována jako pozitivńı, označme κ1. Podobně pravděpodobnost,
že osoba, jež je nositelem Υ, je chybně testována jako negativńı, označme
κ2. Předpokládejme, že tyto pravděpodobnosti z̊ustávaj́ı stejné při tes-
továńı profilu podezřelého i profilu z mı́sta činu a že chyby se vyskytuj́ı
zcela nezávisle.

Nejprve předpokládejme, že podezřelý a pachatel jsou dvě r̊uzné oso-
by. Potom ke shodě profil̊u může doj́ıt třemi zp̊usoby:

• Podezřelý i pachatel jsou nositeli Υ (každý s pravděpodobnost́ı p)
a k testovaćı chybě ani u jednoho nedošlo (u každého s pravděpo-
dobnost́ı 1− κ2) - celková pravděpodobnost je tedy p2(1− κ2)

2.

• Prvńı z osob je nositelem Υ a test dává správný výsledek (tato
událost má pravděpodobnost p(1−κ2)), druhá osoba znak Υ nemá
(s pravděpodobnost́ı 1−p), ale je chybně otestována jako pozitivńı
(s pravděpodobnost́ı κ1). Obě osoby můžeme zaměnit, a tak celková
pravděpodobnost je 2p(1− p)κ1(1− κ2).
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• Ani jedna z osob znak Υ nemá2, ale obě jsou chybně testovány jako
pozitivńı - př́ıslušná pravděpodobnost je (1− p)2κ2

1.

Nyńı předpokládejme, že podezřelý a pachatel jsou jedna a tatáž
osoba. Ke shodě profil̊u může doj́ıt dvoj́ı cestou:

• Pachatel je nositelem Υ (s pravděpodobnost́ı p) a ani při jednom
ze dvou test̊u nedošlo k chybě (to má pravděpodobnost (1− κ2)

2)
- celkově tedy p(1− κ2)

2.

• Pachatel neńı nositelem Υ (s pravděpodobnost́ı 1− p), ale v obou
testech byl chybně označen jako pozitivńı (tato pro pachatele smol-
ná shoda má pravděpodobnost κ2

1) - celkově tedy (1− p)κ2
1.

Prvńı tři možnosti odpov́ıdaj́ı čitateli věrohodnostńıho poměru Ri,
druhé dvě jeho jmenovateli:

Ri =
p2(1− κ2)

2 + 2p(1− p)κ1(1− κ2) + (1− p)2κ2
1

p(1− κ2)2 + (1− p)κ2
1

=

=
(p + κ1 − p(κ1 + κ2))

2

p(1− κ2)2 + (1− p)κ2
1

≈ (p + κ1)
2

p

Aproximace plat́ı, pokud je každá z hodnot p, κ1, κ2 malá. Všimněme
si, že v tom př́ıpadě výraz nezáviśı na κ2.

Vzorec (2.5) má při zahrnut́ı testovaćıch chyb tvar

P(G|E) =
1

1 + N (p+κ1−p(κ1+κ2))2

p(1−κ2)2+(1−p)κ2
1

≈ 1

1 + N (p+κ1)2

p

.

Položme p = 0, 01, N = 100 a κ1 = κ2 = 0, 005. Potom pro pravdě-
podobnost viny plat́ı

P(G|E) =
1

1 + 100 (0,01+0,005−0,01(0,005+0,005))2

0,01(1−0,005)2+(1−0,01)0,0052

=

= 0, 3089398, tedy 30, 89 %

a aproximace dává

P(G|E) ≈ 1

1 + 100 (0,01+0,005)2

0,01

= 0, 3076923, tedy 30, 77 %.

Zat́ımco aproximace se od výsledku př́ılǐs nelǐśı, ukazuje se, že za-
nedbáńı testovaćıch chyb významně poškozuje podezřelého: v našem př́ı-
kladě klesla aposteriorńı pravděpodobnost viny po započteńı možnosti
testovaćı chyby z 50 % přibližně na 31 %.

2V celé práci sice předpokládáme, že pachatel je nositelem znaku Υ, ale tuto in-
formaci jsme źıskali pouze z provedeného testu. Proto muśıme uvažovat i situaci, že
pachatel nositelem tohoto znaku neńı a byl pouze chybně testován.
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Daľśı možné chyby

Špatný výsledek nemuśı vzniknout pouze chybou testu. Jak známo
z každodenńı zkušenosti, ani člověk neńı neomylný, a možnost́ı, jak ma-
nipulovat s výsledky analýzy DNA, je hned několik. Již při odběru bi-
ologických stop a zajǐstěńı vzorku DNA je nutné s určitost́ı potvrdit,
že s mı́stem činu nebylo pachatelem ani nikým jiným manipulováno, a
t́ım vyloučit, že došlo k umı́stěńı falešné stopy (nedopalek cigarety, vlas,
krev, sperma), která má odvést pozornost vyšetřovatel̊u od skutečného
pachatele.

Ani po př́ıjezdu policie na mı́sto činu však nelze s jistotou tvrdit, že
jsou biologické stopy v bezpeč́ı a dojde k jejich korektńımu zajǐstěńı pro
potřeby následné analýzy. Opět hroźı nebezpeč́ı poničeńı stop, př́ıpadně
jejich přehlédnut́ı, objevuje se i riziko druhotného přenosu biologického
materiálu. Představme si, že policie zatkne podezřelého s od̊uvodněńım,
že se jeho biologické stopy našly na mı́stě činu. Přestože podezřelý tvrd́ı,
že na mı́stě činu nikdy nebyl, analýza DNA hovoř́ı proti němu. Existuj́ı
v zásadě čtyři možná vysvětleńı:

• podezřelý lže, nebot’ chce uniknout trestu

• jeho DNA se na mı́sto dostala až druhotně (např. přenosem vlas̊u
na oblečeńı)

• došlo k záměrné manipulaci stop pachatelem

• stopa, dosvědčuj́ıćı vinu podezřelého, byla na mı́sto činu podstrčena
osobou, pohybuj́ıćı se na mı́stě činu v souvislosti s vyšetřováńım

Posledńı varianta je sice obt́ıžně představitelná, ale přesto ji nelze ne-
uvažovat. Vyloučit posledńı tři možnosti je úkolem policejńıch složek.

Pokud zajist́ıme odpov́ıdaj́ıćım zp̊usobem dopravu biologického ma-
teriálu až do laboratoře, vynořuj́ı se daľśı rizika. Jedńım z nejvážněǰśıch
je nevyhovuj́ıćı označeńı vzork̊u nebo nedostatečná dokumentace ohledně
manipulace se vzorkem. Jinou hrozbou při zpracováńı vzork̊u DNA v la-
boratoři je jejich kontaminace. Toto riziko je větš́ı, než se může zdát -
údaje z USA hovoř́ı o tom, že chybovost vlivem kontaminace tvoř́ı až
2 %. Chybné zpracováńı vzorku jsme si již rozebrali, kromě toho může
doj́ıt i ke stanoveńı chybných závěr̊u znaleckého posudku či k chybné
interpretaci soudem či porotou.

Nelze se tedy divit, že při zpracováńı biologického materiálu s ćılem
źıskat profil DNA je třeba dodržet řadu př́ısných kontrolńıch mecha-
nismů, které zahrnuj́ı i v́ıcenásobnou kontrolu prováděných krok̊u. Pokud
soudce dojde k závěru, že některý z těchto mechanismů nebyl dodržen,
může DNA-evidenci zcela vyřadit ze soudńıho projednáváńı, což je vzhle-
dem k pr̊ukazńı śıle, kterou se analýza DNA pyšńı, velice nepř́ıjemné pro
obžalobu.
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Na závěr je třeba zmı́nit, že i když k některým zmı́něným chybám
často docháźı, nemá to až tak zdrcuj́ıćı d̊usledky, jak by se mohlo zdát.
To, co nás zaj́ımá, totiž neńı pravděpodobnost jakékoli chyby, která na-
stane, ale pravděpodobnost chyby, která povede k chybné shodě obou
profil̊u; a tato pravděpodobnost je mnohem menš́ı. Dobře to ilustruje
př́ıklad pocházej́ıćı od anglického filozofa Davida Humea: Tisková chyba
v novinách má mnohem větš́ı pravděpodobnost než výhra v loterii. Po-
kud však noviny otisknou, že vyhrálo moje č́ıslo, je velmi pravděpodobné,
že jsem skutečně vyhrál. Podstatná je totiž pravděpodobnost tiskové
chyby, která povede k vytǐstěńı mého č́ısla, a tato konkrétńı chyba má
pravděpodobnost mnohem menš́ı než výhra v loterii.
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Kapitola 4

Zahrnut́ı vlivu subpopulace

V této kapitole si odvod́ıme výsledek, který nám umožńı při výpočtu
aposteriorńı pravděpodobnosti viny vźıt do úvahy také populačńı struk-
turu. Podobně jako u osob, mezi nimiž je bĺızký př́ıbuzenský vztah,
totiž plat́ı, že genetické profily osob ze stejné subpopulace nemuśı být
nezávislé, ale d́ıky společnému evolučńımu vývoji mohou mı́t společné
alely ve větš́ı mı́̌re, než by odpov́ıdalo jejich výskytu v populaci. Jak
jsme již uvedli na straně 20, k vyjádřeńı mı́ry př́ıbuznosti se využ́ıvá
coancestry koeficientu, který se obvykle znač́ı θ. Ten udává pro pevně
zvolený lokus pravděpodobnost, že alely x a y jsou ibd za podmı́nky,
že x a y pocháźı od dvou osob náhodně vybraných z populace. θ = 0
znač́ı, že pod́ıl alel je stejný ve všech subpopulaćıch, tedy že populace
je homogenńı. Naproti tomu z θ = 1 vyplývá, že v rámci každé subpo-
pulace bylo dosaženo fixace na daném lokusu, v r̊uzných subpopulaćıch
však mohou být fixovány r̊uzné alely. Obecně θ mluv́ı o vztahu dvou alel
uvnitř subpopulace vzhledem ke vztahu dvou alel z r̊uzných subpopulaćı.
Slouž́ı proto také jako mı́ra rozd́ılnosti mezi subpopulacemi.

4.1 Beta-binomická formule

Mějme na pevně zvoleném lokusu dány alely Ai, které maj́ı v celé
populaci pravděpodobnost pi. Z populace nyńı vyberme subpopulaci o n
alelách. Předpokládejme, že θ je známé a nenulové. Wright v [7] dokázal,
že relativńı četnost jednotlivých alel v této subpopulaci má Dirichle-
tovo rozděleńı s parametry λpi, kde λ = (1− θ) /θ. To znamená, že
pravděpodobnost, že se v subpopulaci vyskytne mi alel Ai (

∑
i mi = n),

je dána vzorcem

P(
⋂
i

Ami
i ) =

Γ (λ)

Γ (λ + n)

∏
i

Γ (λpi + mi)

Γ (λpi)
. (4.1)
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Dialelický lokus

Pokud uvažujeme pouze dvě možné alely A1, A2, vzorec (4.1) můžeme
psát ve tvaru

P(m, n−m) =
Γ (λ)

Γ (λ + n)

Γ (λp + m)

Γ (λp)

Γ (λ (1− p) + n−m)

Γ (λ (1− p))
, (4.2)

kde p je pravděpodobnost alely A1 a 1 − p pravděpodobnost alely A2

v populaci.
Pro gama funkci plat́ı známý vzorec

Γ(n) = (n− 1)Γ(n− 1)

a jeho opakovaným použit́ım źıskáme

Γ(λ + n) = Γ(λ)
n−1∏
i=0

(λ + i).

Potom (4.2) můžeme upravit:

P(m,n−m) =

∏m−1
i=0 (λp + i)

∏n−m−1
i=0 (λ (1− p) + i)∏n−1

i=0 (λ + i)
.

Po dosazeńı λ = (1− θ) /θ a úpravě dostáváme

P(m, n−m) =

m−1∏
i=0

((1− θ) p + θi)
n−m−1∏

i=0

((1− θ) (1− p) + θi)

n−1∏
i=0

(1− θ + θi)

. (4.3)

Jmenovatel lze ještě upravit:

n−1∏
i=0

(1− θ + θi) = (1− θ) · 1 · (1 + θ) · · · (1 + (n− 2)θ) =

= (1− θ)
n−2∏
i=1

(1 + θi)

Rovnost (4.3) je potom tvaru

P(m, n−m) =

m−1∏
i=0

((1− θ) p + θi)
n−m−1∏

i=0

((1− θ) (1− p) + θi)

(1− θ)
n−2∏
i=1

(1 + θi)

. (4.4)

Vzorec (4.4) se nazývá beta-binomická (výběrová) formule (beta-
binomial sampling formula). Plat́ı pro uspořádané výběry; pokud
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bychom ji chtěli použ́ıt i pro výběry neuspořádané, stač́ı ji vynásobit
binomickým č́ıslem

(
n
m

)
.

V daľśım však budeme využ́ıvat sṕı̌se d̊usledek beta-binomické for-
mule, který si nyńı odvod́ıme. Předpokládejme, že jsme dosud ze subpo-
pulace vybrali n alel; m z nich typu A1, n−m typu A2. Chtěli bychom zjis-
tit podmı́něnou pravděpodobnost P(A1|Am

1 , An−m
2 ), že př́ı̌st́ı alela bude

typu A1:

P(A1|Am
1 , An−m

2 ) =
P

(
Am+1

1 , An−m
2

)
P

(
Am

1 , An−m
2

) =
P (m + 1, n−m)

P (m, n−m)
=

=

m∏
i=0

((1−θ)p+θi)

n−1∏
i=1

(1+θi)

m−1∏
i=0

((1−θ)p+θi)

n−2∏
i=1

(1+θi)

=
(1− θ) p + mθ

1 + (n− 1) θ
.

Pokud bude ve vzorci

P(A1|Am
1 , An−m

2 ) =
(1− θ) p + mθ

1 + (n− 1) θ
(4.5)

m nebo n − m rovno nule, budeme na levé straně př́ıslušný člen pro
jednoduchost vynechávat.

Všimněme si, že pokud dosad́ıme do (4.5) θ = 0, pravděpodobnost
vytažeńı alely A1 se rovná p. Nebude už tedy záviset na dř́ıve vytažených
alelách a podmı́něná pravděpodobnost se změńı na nepodmı́něnou.

Vzorec (4.5) jsme odvodili pro dvě alely, ale použ́ıt ho lze i v př́ıpadě,
že se na daném lokusu rozlǐsuje v́ıce alel. Jestliže poč́ıtáme pravděpodob-
nost, že př́ı̌st́ı alela bude Ai, v́ıme-li, že z n předchoźıch jich bylo právě
m typu Ai, můžeme všechny ostatńı alely, jichž bylo n − m, zahrnout
do souhrnného označeńı AC

i .

Multialelický lokus

Pokud na lokusu existuje K alel A1, . . . , AK s pravděpodobnostmi
p1, . . . , pK ,

∑K
i=1 pi = 1, vzorec (4.1) lze stejným postupem jako u diale-

lického lokusu upravit na

P(m1, . . . ,mK) =

K∏
k=1

mk−1∏
i=0

((1− θ) pk + θi)

(1− θ)
n−2∏
i=1

(1 + θi)

, (4.6)

kde n = m1 + . . . + mK . Stejně jako (4.4), i vzorec (4.6) plat́ı pro
uspořádané výběry. Budeme-li cht́ıt pracovat s neuspořádaným výběrem,
je třeba výsledek vynásobit n!

m1!···mK !
.
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Analogicky vzorci (4.5) lze rovněž źıskat podmı́něnou pravděpodob-
nost

P(Aj|Am1
1 , . . . , A

mj

j , . . . , AmK
K ) =

(1− θ) pj + mjθ

1 + (n− 1) θ
. (4.7)

4.2 Aplikace beta-binomické formule

V sekci 2.3 jsme odvodili vzorec pro výpočet aposteriorńı pravděpo-
dobnosti viny podezřelého, v němž jsme použili věrohodnostńı poměr
definovaný výrazem

Ri (E|E0) =
P(E|Ci, E0)

P(E|G, E0)
. (4.8)

Předpokládejme nyńı, že evidence E, kterou chceme zahrnout, je
tvořena pouze informaćı o tom, že pachatel a podezřelý maj́ı stejný
DNA profil (označme jej ṕısmenem D). Toho lze dosáhnout t́ım, že DNA
evidence bude vyhodnocována jako posledńı a veškerou dř́ıve źıskanou
evidenci i informace o okolnostech zločinu zahrneme do počátečńı evi-
dence E0. Označme pachatele ṕısmenem C a podezřelého ṕısmenem S
(z anglických termı́n̊u culprit a suspect); genotyp osoby budeme značit
ṕısmenem G s vyznačeńım př́ıslušné osoby v dolńım indexu, tedy např.
u pachatele a podezřelého GC a GS. Ṕısmenem G budeme značit i nadále
také hypotézu, že obžalovaný je vinen, ale v tomto označeńı nefiguruje
žádný dolńı index, a proto by nemělo doj́ıt k záměně. Evidenci E můžeme
nyńı psát ve tvaru GC = GS = D a vzorec (4.8) jako

Ri =
P (GC = GS = D|Ci, E0)

P (GC = GS = D|G, E0)
(4.9)

(pro větš́ı přehlednost budeme psát označeńı věrohodnostńıho poměru
bez zd̊urazněńı počátečńı a zahrnované evidence).

V čitateli předpokládáme, že pachatelem je osoba i, můžeme proto
psát Gi = GS = D mı́sto GC = GS = D. Podobně ve jmenovateli:
je-li pachatelem podezřelý, jev GC = GS = D je ekvivalentńı s jevem
GS = D. (4.9) lze tedy zjednodušit na

Ri =
P (Gi = GS = D|E0)

P (GS = D|E0)
=

= P(Gi = D|GS = D, E0). (4.10)

Pravděpodobnost na pravé straně (4.10) se nazývá pravděpodobnost
shody genotypu (match probability). Je to podmı́něná pravděpodobnost,
že osoba náhodně vybraná z populace ponese daný genotyp, v́ıme-li,
že tento genotyp byl již u nějaké osoby z populace pozorován. Vzta-
huje se tedy ke dvěma osobám a je vždy větš́ı nebo rovna nepodmı́něné
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pravděpodobnosti nalezeńı daného genotypu. Rovnost nastává pouze a
právě tehdy, když jsou dané genotypy nezávislé. Jak jsme však již zmı́nili
na začátku této kapitoly, pokud uvažované osoby pocházej́ı ze stejné
subpopulace, neńı nezávislost genotyp̊u (a tud́ıž ani genetických profil̊u)
splněna. K vyč́ısleńı pravděpodobnost́ı shody genotypu proto využijeme
výše odvozenou beta-binomickou formuli a jej́ı d̊usledek v podobě vzorce
(4.5), resp. (4.7).

Předpokládejme nejprve, že pachatel má homozygotńı profil AjAj.
V souladu se vzorcem (4.10) bychom chtěli vypoč́ıtat, jaká je na základě
znalosti této informace pravděpodobnost, že podezřelý má stejný ho-
mozygotńı profil:

Ri = P(Gi = AjAj|GS = AjAj) ≡ P(A2
j |A2

j) =

= P(Aj|A3
j) · P(Aj|A2

j)

Tyto podmı́něné pravděpodobnosti dokážeme vypoč́ıtat pomoćı vzorce
(4.5); nejprve do něj dosad́ıme m = n = 2, poté m = n = 3. Celkem tedy
plat́ı

Ri =
[(1− θ) pj + 2θ] [(1− θ) pj + 3θ]

(1 + θ) (1 + 2θ)
. (4.11)

Podobně postupujeme pro heterozygotńı profil AjAk:

Ri = P(Gi = AjAk|GS = AjAk) ≡ P(AjAk|AjAk) =

= P(Ak|A2
jA

1
k)P(Aj|A1

jA
1
k) = P(Aj|A1

jA
2
k)P(Ak|A1

jA
1
k). (4.12)

Pro vyč́ısleńı v obou vzorćıch na spodńım řádku (4.12) dosad́ıme m =
1, n = 2 a m = 1, n = 3, pouze dojde k záměně hodnot pj a pk. Celkem
vycháźı

Ri = 2
[(1− θ) pj + θ] [(1− θ) pk + θ]

(1 + θ) (1 + 2θ)
. (4.13)

Všimněme si, že oba postupy ze (4.12) daly stejný výsledek. Tato
shoda vyplývá ze vzorce (4.5). Jmenovatel v něm totiž záviśı pouze na n,
a tud́ıž je v obou př́ıpadech stejný. Podobně m lež́ı v (4.5) pouze v čitateli,
a ten tak záviśı u každé alely pouze na tom, kolikrát byla daná alela
v dosavadńım pr̊uběhu vybrána z populace, a nikoli na tom, kolikrát se
vyskytly alely jiné. Výše řečené plat́ı i pro vzorec (4.7), takže můžeme
tento odstavec shrnout následuj́ıćı rovnost́ı:

P (Al1
1 , . . . , AlK

K |A
m1
1 , . . . , AmK

K ) =
(l1 + . . . + lK)!

l1! · · · lK !
·

· [(1− θ)pA1 + m1θ] · · · [(1− θ)pA1 + (m1 + l1 − 1) θ]

[1 + (m1 + · · ·+ mK − 1) θ]
· · ·

· · · [(1− θ)pAK
+ mKθ]· · ·[(1− θ)pAK

+ (mK + lK − 1) θ]

[1 + (m1 + · · ·+ mK + l1 + · · ·+ lK − 1) θ]
(4.14)
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Ačkoli tento vzorec vypadá dosti složitě, jeho použit́ı je snadné a pro
rychlý výpočet vhodněǰśı než jeho jednodušš́ı formy (4.5) a (4.7). Ukáže-
me si použit́ı (4.14) na konkrétńım př́ıkladě.

Př́ıklad
Chceme spoč́ıtat pravděpodobnost P(A1, A

2
2, A3|A6

1, A
2
2). Do (4.14) tedy

dosad́ıme K = 3, m1 = 6, m2 = 2 a m3 = 0 (celkem m1 + m2 + m3 = 8);
dále l1 = l3 = 1 a l2 = 2:

P (A1, A
2
2, A3|A6

1, A
2
2) =

12 [(1− θ) pA1 + 6θ][(1− θ) pA2 + 2θ][(1− θ) pA2 + 3θ][(1− θ) pA3 ]

[1 + 7θ] [1 + 8θ] [1 + 9θ] [1 + 10θ]
.

Máme 8 alel dř́ıve vybraných a 4 alely, jejichž pravděpodobnost vybráńı
chceme spoč́ıtat. Ve jmenovateli i čitateli proto budou čtyři závorky.
Ve jmenovateli se od sebe lǐśı koeficientem u θ, který roste od 8− 1 = 7
do 7 + 4 − 1 = 10. V čitateli odpov́ıdaj́ı dvě závorky alele A2 - ty se
od sebe lǐśı opět pouze koeficientem u θ - a po jedné závorce alelám A1

a A3. Koeficient u θ je roven počtu stejných alel již vybraných z popu-
lace. Zlomek závěrem násob́ıme 4! (odpov́ıdaj́ıćı 4 alelám) a děĺıme 1!2!1!
(odpov́ıdaj́ıćı počt̊um jednotlivých alel).
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Kapitola 5

Směsi DNA

V některých př́ıpadech se stává, že genetický materiál, jenž byl nale-
zen na mı́stě činu, je směśı DNA několika osob; tuto směs označ́ıme EC .
Počet přispěvatel̊u do této směsi může být znám či odhadován z okolnost́ı
zločinu, ale obvykle je počet přispěvatel̊u stanoven jako polovina počtu
pozorovaných alel. To znamená, že pozorujeme-li např́ıklad ve směsi tři
nebo čtyři alely, soud́ıme, že se jedná pravděpodobně o směs DNA dvou
osob. V této kapitole si ukážeme nejčastěǰśı př́ıpady. Evidenćı budeme
nyńı vždy rozumět směs z mı́sta činu a genetické profily všech známých
osob.

5.1 Obět’ a podezřelý

Předpokládejme, že do směsi nalezené na mı́stě činu přispěly obět’

(z anglického termı́nu victim ji budeme značit V ) a jedna neznámá osoba.
Věrohodnostńı poměr Ri definovaný vzorcem (2.2) můžeme nyńı napsat
jako

Ri =
P (EC , GS, GV |Ci)

P (EC , GS, GV |G)
. (5.1)

(Pro přehlednost vynecháváme počátečńı evidenci E0.)
Jelikož profily GV , GS nezáviśı na tom, zda podezřelý a obět’ přisṕıvaj́ı

do směsi, lze (5.1) dále zjednodušit:

Ri =
P (EC |GS, GV , Ci)

P (EC |GS, GV , G)

P (GS, GV |Ci)

P (GS, GV |G)
=

=
P (EC |GS, GV , Ci)

P (EC |GS, GV , G)
=

P (EC |GV , Ci)

P (EC |GS, GV , G)
. (5.2)

Posledńı úpravu jsme mohli provést d́ıky tomu, že za předpokladu, že
pachatelem je osoba i, podezřelý nepřisṕıvá do směsi.
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Směs čtyř alel

Nejprve se pod́ıváme na př́ıpad, že je směs tvořena čtyřmi alelami.
Předpokládejme, že plat́ı následuj́ıćı podmı́nky:

1. Žádné dvě uvažované osoby nejsou v př́ıbuzenském vztahu.

2. Populace je homogenńı (tj. θ = 0).

3. V populaci plat́ı Hardyova-Weinbergova rovnováha.

Necht’ je směs tvořena alelami A, B, C,D se známými celkovými prav-
děpodobnostmi výskytu v populaci pA, pB, pC , pD; necht’ podezřelý má
alely A, B a obět’ C, D. Jmenovatel ve vzorci (5.2) je roven jedné, čitatel
je roven pravděpodobnosti pozorováńı osoby s alelami A, B, což za výše
uvedených předpoklad̊u je 2pApB. Věrohodnostńı poměr je tedy roven

Ri = 2pApB.

Předpokládejme nyńı, že všechny tři uvažované osoby maj́ı navzájem
stejný stupeň př́ıbuznosti vyjádřený coancestry koeficientem θ. Potom
podle (4.14)

Ri = P (AB|ABCD) =
2 [(1− θ) pA + θ] [(1− θ) pB + θ]

(1 + 3θ) (1 + 4θ)
. (5.3)

Směs tř́ı alel

V př́ıpadě výskytu tř́ı alel ve vzorku je rovněž potřeba předpokládat
minimálně dva přispěvatele do směsi. Uvažujme tedy alely A, B, C s prav-
děpodobnostmi výskytu v populaci pA, pB, pC . Je-li obět’ homozygot pro
alelu C, pak dostaneme stejné výsledky jako v př́ıpadě směsi čtyř alel.

Předpokládejme tedy, že obět’ je heterozygot s alelami A, B. Necht’

podezřelý je homozygot pro alelu C a jsou splněny podmı́nky 1 až 3.
Jmenovatel vzorce (5.2) je opět roven jedné, čitatel je tentokrát roven
pravděpodobnosti pozorováńı osoby, která má alelu C a zároveň nemá
jinou alelu než A, B nebo C. Proto

Ri = P(AC) + P(BC) + P(CC) = 2pApC + 2pBpC + p2
C . (5.4)

K zahrnut́ı populačńı struktury opět využijeme vzorce (4.14):

Ri = P (AC|ABCC) + P (BC|ABCC) + P (CC|ABCC) =

=
2 [(1− θ) pA + θ] [(1− θ) pC + 2θ]

(1 + 3θ) (1 + 4θ)
+

+
2 [(1− θ) pB + θ] [(1− θ) pC + 2θ]

(1 + 3θ) (1 + 4θ)
+

+
[(1− θ) pC + 3θ] [(1− θ) pC + 2θ]

(1 + 3θ) (1 + 4θ)
=

=
[(1− θ) pC + 2θ] [(1− θ) (2pA + 2pB + pC) + 7θ]

(1 + 3θ) (1 + 4θ)
. (5.5)
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V předcházej́ıćım výpočtu jsme předpokládali, že podezřelý je ho-
mozygot pro alelu C. Je-li heterozygotem s alelami A a C, respektive
B a C, za platnosti podmı́nek 1 až 3 vzorec (5.4) z̊ustává nezměněn;
v př́ıpadě zahrnut́ı populačńı struktury dostaneme stejným postupem
v obou př́ıpadech věrohodnostńı poměr

Ri =
[(1− θ) pC + θ] [(1− θ) (2pA + 2pB + pC) + 8θ]

(1 + 3θ) (1 + 4θ)
. (5.6)

5.2 Podezřelý a neznámá osoba

Některé vzorky z mı́sta činu obsahuj́ı DNA od v́ıce než jedné osoby,
ale pouze jedna známá osoba je podezřelá být přispěvatelem do směsi.
Je třeba definovat, jak vypadaj́ı hypotézy G a Ci ze vzorce (2.2):

G : pachateli jsou podezřelý a neznámá osoba N

Ci : pachateli jsou osoba i a neznámá osoba N.

Podobně jako v sekci 5.1 dostaneme

Ri =
P (EC |Ci)

P (EC |GS, G)
. (5.7)

Směs čtyř alel

Uvažujme alely A, B, C, D s př́ıslušnými pravděpodobnostmi pA, pB,
pC , pD a necht’ GS = AB. Při splněńı podmı́nek 1 až 3 je jmenovatel
vzorce (5.7) roven pravděpodobnosti pozorováńı osoby N s alelami C, D,
kterážto pravděpodobnost je 2pCpD.

Čitatel je za stejných podmı́nek roven pravděpodobnosti, že osoby
i a N budou mı́t dohromady všechny čtyři alely A, . . . , D. Takovýchto
možnost́ı je šest a jsou uvedeny v následuj́ıćı tabulce:

Gi GN P (Gi, GN)
AB CD 2pApB · 2pCpD

AC BD 2pApC · 2pBpD

AD BC 2pApD · 2pBpC

BC AD 2pBpC · 2pApD

BD AC 2pBpD · 2pApC

CD AB 2pCpD · 2pApB

Celkem tedy

Ri =
24pApBpCpD

2pCpD

= 12pApB.
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Pro zahrnut́ı populačńı struktury uvažujme opět stejnou mı́ru př́ı-
buznosti mezi osobami i, N a S vyjádřenou coancestry koeficientem θ.
Věrohodnostńı poměr vypočteme podle (4.14):

Ri =
P (ABCD|AB)

P (CD|AB)
=

=

24[(1−θ)pA+θ][(1−θ)pB+θ](1−θ)pC(1−θ)pD

(1+θ)(1+2θ)(1+3θ)(1+4θ)

2(1−θ)pC(1−θ)pD

(1+θ)(1+2θ)

=

=
12 [(1− θ) pA + θ] [(1− θ) pB + θ]

(1 + 3θ) (1 + 4θ)
(5.8)

Směs tř́ı alel

Mějme směs EC tvořenou alelami A, B, C s př́ıslušnými pravděpodob-
nostmi pA, pB, pC a necht’ jsou splněny podmı́nky 1 až 3. Nejprve před-
pokládejme, že podezřelý je homozygot pro alelu C. Jmenovatel vzorce
(5.7) je potom roven pravděpodobnosti pozorováńı osoby N s alelami
B, C, tj. 2pBpC .

Čitatel vypoč́ıtáme jako pravděpodobnost źıskáńı všech tř́ı alel A, B,
C od osob i a N. Všechny možnosti včetně př́ıslušných pravděpodobnost́ı
jsou uvedeny v následuj́ıćı tabulce:

Gi GN P (Gi, GN)
AA BC p2

A · 2pBpC

BB AC p2
B · 2pApC

CC AB p2
C · 2pApB

AB AC 2pApB · 2pApC

AB BC 2pApB · 2pBpC

AB CC 2pApB · p2
C

AC AB 2pApC · 2pApB

AC BB 2pApC · p2
B

AC BC 2pApC · 2pBpC

BC AA 2pBpC · p2
A

BC AB 2pBpC · 2pApB

BC AC 2pBpC · 2pApC

Sečteńım pravděpodobnost́ı ve třet́ım sloupci dostaneme

12pApBpC (pA + pB + pC) ,

věrohodnostńı poměr potom vycháźı

Ri = 6pA (pA + pB + pC) .
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Nyńı prostřednictv́ım θ zahrňme do výpočtu také populačńı struk-
turu. Jmenovatel vzorce (5.7) vypočteme jako P (BC|AA). Ze vzorce
(4.14) dostaneme

2 (1− θ)2 pBpC

(1 + θ) (1 + 2θ)
.

Nyńı se zaměř́ıme na čitatel. Od osob i a N chceme źıskat čtyři alely,
mezi nimiž muśı být každá z alel A, B, C a zároveň žádná jiná. Je zřejmé,
že existuj́ı jen tři takovéto kombinace: AABC, ABBC a ABCC. Opět
známe pouze genotyp podezřelého AA, potřebujeme tedy spoč́ıtat podmı́-
něné pravděpodobnosti P(AABC|AA), P(ABBC|AA) a P(ABCC|AA)
a poté je seč́ıst. Dosazeńım do vzorce (4.14) dostaneme

P(AABC|AA) =
12 [(1− θ) pA + 2θ] [(1− θ) pA + 3θ] (1− θ)2 pBpC

(1 + θ) (1 + 2θ) (1 + 3θ) (1 + 4θ)
,

P(ABBC|AA) =
12 [(1− θ) pA + 2θ] [(1− θ) pB + θ] (1− θ)2 pBpC

(1 + θ) (1 + 2θ) (1 + 3θ) (1 + 4θ)

a

P(ABCC|AA) =
12 [(1− θ) pA + 2θ] [(1− θ) pC + θ] (1− θ)2 pBpC

(1 + θ) (1 + 2θ) (1 + 3θ) (1 + 4θ)
.

Celý věrohodnostńı poměr je potom tvaru

Ri =
6 [(1− θ) pA + 2θ] [(1− θ) (pA + pB + pC) + 5θ]

(1 + 3θ) (1 + 4θ)
. (5.9)

Je-li podezřelý heterozygotem s alelami A, B, z̊ustává čitatel vzorce
(5.7) stejný a ve jmenovateli je pravděpodobnost, že neznámá osoba bude
mı́t alelu C a zároveň nebude mı́t jinou alelu než A, B, C. Jmenovatel je
proto roven součtu pravděpodobnost́ı vyskytu genotyp̊u AC, BC a CC
a věrohodnostńı poměr vycháźı za podmı́nek 1 až 3

Ri =
12pApB (pA + pB + pC)

2pA + 2pB + pC

. (5.10)

Pro zahrnut́ı populačńı struktury opět poč́ıtáme čitatel a jmenovatel
zvlášt’. Ve jmenovateli spoč́ıtáme pomoćı vzorce (4.14) pravděpodobnosti
P(AC|AB), P(BC|AB) a P(CC|AB); jejich sečteńım dostaneme

2 (1− θ) pC [(1− θ) (2pA + 2pB + pC) + 5θ]

(1 + θ) (1 + 2θ)
.

V čitateli spoč́ıtáme a poté sečteme pravděpodobnosti P(AABC|AB),
P(ABBC|AB) a P(ABCC|AB). Dostaneme

12 [(1− θ) pA + θ][(1− θ) pB + θ][(1− θ) (pA + pB + pC) + 5θ](1− θ) pC

(1 + θ) (1 + 2θ) (1 + 3θ) (1 + 4θ)
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a věrohodnostńı poměr poté vycháźı

Ri =
12[(1− θ)pA + θ][(1− θ)pB + θ][(1− θ)(pA + pB + pC) + 5θ]

(1 + 3θ) (1 + 4θ) [(1− θ) (2pA + 2pB + pC) + 5θ]
.(5.11)

5.3 Dva podezřeĺı

V př́ıpadě dvou podezřelých je několik možnost́ı, jak definovat hy-
potézy G a Ci. Ukážeme si tedy několik věrohodnostńıch poměr̊u a jejich
interpretaci.

Označme S1, S2 podezřelé a i1, i2 alternativńı podezřelé. Proti po-
dezřelému S1 uvažujme tři r̊uzné věrohodnostńı poměry:

Ra
i =

P (E|i1 a S2 jsou přispěvateli do směsi)

P (E|S1 a S2 jsou přispěvateli do směsi)

Rb
i =

P (E|i1 a i2 jsou přispěvateli do směsi)

P (E|S1 a S2 jsou přispěvateli do směsi)

Rc
i =

P (E|i1 a i2 jsou přispěvateli do směsi)

P (E|S1 a i1 jsou přispěvateli do směsi)
.

Ra
i je použitelné pro stanoveńı váhy evidence proti podezřelému S1

za předpokladu, že S2 je přispěvatelem do směsi. Ovšem použit́ı Ra
i

u soudu by odpov́ıdalo tomu, že S2 je vinen, což neńı vhodné, pokud
jsou považováni za spolupachatele a vyslýcháni souběžně. Tento věro-
hodnostńı poměr je možné použ́ıt např́ıklad tehdy, jestliže se S2 přizná;
výpočet je potom stejný jako v sekci 5.1.

Rb
i odpov́ıdá stanoveńı váhy evidence proti S1 a S2 zároveň. Tento

postup však neodpov́ıdá potřebě rozhodnout zvlášt’ o vině S1 a zvlášt’

o vině S2, proto ani Rb
i neńı př́ılǐs vhodný.

Rc
i stanovuje váhu evidence proti podezřelému S1 za předpokladu, že

druhý přispěvatel je neznámý, aniž by bral v potaz, zda je S2 pachate-
lem či nikoli. Proto je obvykle nejvhodněǰśı a nadále budeme obvyklým
značeńım Ri myslet právě jej.

Nebudeme nyńı už zkoumat všechny možnosti jako v předchoźıch
sekćıch, nebot’ postup je velmi podobný. Ukážeme si pouze př́ıpad směsi
tř́ı alel a v jeho závěru rozebereme, jakou hodnotu má věrohodnostńı
poměr pro některé konkrétńı hodnoty parametr̊u p a θ.

Necht’ směs z mı́sta činu obsahuje alely A, B, C, GS1 = AB a GS2 =
CC. Ekvivalentně vzorci (5.7) můžeme źıskat následuj́ıćı věrohodnostńı
poměr:

Ri =
P (EC = ABC|GS1 = AB, GS2 = CC, i1 a i2 jsou přispěvateli)

P (EC = ABC|GS1 = AB, GS2 = CC, S1 a i1 jsou přispěvateli)
.
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Za předpokladu, že jsou splněny podmı́nky 1 až 3, věrohodnostńı
poměr vycháźı stejně jako ve vzorci (5.10), tedy

Ri =
12pApB (pA + pB + pC)

2pA + 2pB + pC

.

Pokud polož́ıme pA = pB = pC = p, potom Ri = 36p2/5. S rostoućım
p roste i Ri, maximálńı je tedy pro p = 1/3; tehdy nabývá Ri hodnoty
0, 8. Jaké jsou hodnoty Ri pro některá p, ukazuje následuj́ıćı tabulka:

p 1/3 0, 2 0, 1 0, 05 0, 01
Ri 0, 8 0, 288 0, 072 0, 018 0, 00072

S klesaj́ıćı hodnotou p tedy roste aposteriorńı pravděpodobnost viny
podezřelého S1.

Předpokládejme tedy nyńı, že všechny čtyři uvažované osoby jsou
vybrány ze stejné subpopulace charakterizované coancestry koeficientem
θ (ale mezi žádnou dvojićı neńı př́ıbuzenský vztah). Čitatel je součtem
podmı́něných pravděpodobnost́ı P(AABC|ABCC), P(ABBC|ABCC) a
P(ABCC|ABCC), jmenovatel potom źıskáme sečteńım P(AC|ABCC),
P(BC|ABCC) a P(CC|ABCC). Celkem vycháźı

Ri =
12[(1− θ)pA + θ][(1− θ)pB + θ][(1− θ)(pA + pB + pC)+7θ]

(1 + 5θ) (1 + 6θ) [(1− θ) (2pA + 2pB + pC)+7θ]
.(5.12)

V následuj́ıćı tabulce jsou uvedeny hodnoty Ri pro některá p a θ:

θ� p 1/3 0, 2 0, 1 0, 05 0, 01

0 % 0, 8 0, 288 0, 072 0, 018 0, 00072
1 % 0, 768 0, 292 0, 083 0, 0263 0, 00356
2 % 0, 739 0, 295 0, 093 0, 0346 0, 00775
5 % 0, 668 0, 301 0, 120 0, 0588 0, 02489
10 % 0, 582 0, 304 0, 152 0, 0949 0, 05797

Vid́ıme, že pro některá pevná p věrohodnostńı poměr s rostoućım
θ roste, pro některá p naopak klesá; pro některé hodnoty p dokonce
věrohodnostńı poměr jakožto funkce parametru θ neńı monotónńı (např.
pro p = 0, 2).

V [6] se uvád́ı, že konzervativńı odhad hodnoty koeficientu θ pro velké
subpopulace (např. celé USA) je 0, 01 a pro malé izolované subpopulace
0, 03. V tomto rozmeźı takřka výhradně plat́ı, že s rostoućım θ roste
také hodnota věrohodnostńıho poměru. Zanedbáńı populačńı struktury
tedy obvykle svědč́ı v neprospěch obžalovaného. Výjimkou je např́ıklad
př́ıpad, kdy jsou v nalezené směsi obsaženy všechny známé alely (jako
tomu bylo v př́ıpadě tř́ı alel, z nichž každá měla pravděpodobnost 1/3).
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Kapitola 6

Rozš́ı̌reńı pro v́ıce lokus̊u

V př́ıkladě na konci sekce 3.1 jsme měli dány dvě složky evidence
- výpověd’ svědka a DNA-evidenci. Protože jsme předpokládali, že tyto
dvě složky jsou vzájemně nezávislé, celkový věrohodnostńı poměr jsme
dostali vynásobeńım věrohodnostńıch poměr̊u př́ıslušej́ıćıch jednotlivým
položkám. Podobné pravidlo (v anglicky psané literatuře nazývané pro-
duct rule) bychom chtěli použ́ıt také v př́ıpadě porovnáńı DNA profil̊u
na v́ıce lokusech.

Postupem popsaným v předchoźıch kapitolách dostaneme věrohod-
nostńı poměry pro jednotlivé zkoumané lokusy. Jejich zkombinováńı skrze
vynásobeńı však předpokládá statistickou nezávislost a předpoklad sta-
tistické nezávislosti je zde ekvivalentńı předpokladu nezávislosti geno-
typ̊u na r̊uzných lokusech.

Genotypy dvou osob obvykle nezávislé nejsou, obzvláště z d̊uvodu
př́ıbuznosti, at’ už v rámci rodiny, či v rámci subpopulace (viz sekci 3.4).
Nab́ıźı se dvě možná řešeńı. Můžeme vyb́ırat geny lež́ıćı na r̊uzných chro-
mozomech; pak mezi nimi neexistuje žádná vazba a výslednou hodnotu
dostaneme jako součin hodnot odpov́ıdaj́ıćıch jednotlivým nezávislým
lokus̊um. Druhou možnost́ı (obecněǰśı, avšak složitěǰśı) je naj́ıt vněǰśı
faktor, pomoćı kterého závislé lokusy vyrovnáme tak, abychom poté
mohli použ́ıt výše popsané pravidlo o násobeńı. T́ımto vněǰśım fakto-
rem je mı́ra př́ıbuznosti, vyjádřená koeficientem θ. Obnoveńı alespoň
přibližné nezávislosti pomoćı vyrovnáńı vzhledem k mı́̌re př́ıbuznosti je
však tématem dosti obš́ırným a v současné odborné literatuře stále ještě
hojně zkoumaným, proto jej zde nebudeme v́ıce rozeb́ırat.

39



Kapitola 7

Př́ıloha 1

V této př́ıloze jsou naprogramovány některé vzorce z kapitol 4 a 5
ve statistickém programu R. Na jednotlivé vzorce je odkazováno pomoćı
jejich č́ısla v textu. Před jejich aplikaćı je potřeba zadat hodnoty pa-
rametru θ (zde označovaného jako t) a pravděpodobnost́ı pj, pk, resp.
pA, pB, pC.

Vzorec (4.11):

Ri<-((1-t)*p_j+2*t)*((1-t)*p_j+3*t)/((1+t)*(1+2*t))

Vzorec (4.13):

Ri<-2*((1-t)*p_j+t)*((1-t)*p_k+t)/((1+t)*(1+2*t))

Vzorec (5.3):

Ri<-2*((1-t)*pA+t)*((1-t)*pB+t)/((1+3*t)*(1+4*t))

Vzorec (5.5):

Ri<-((1-t)*pC+2*t)*((1-t)*(2*pA+2*pB+pC)+7*t)/

((1+3*t)*(1+4*t))

Vzorec (5.6):

Ri<-((1-t)*pC+t)*((1-t)*(2*pA+2*pB+pC)+8*t)/

((1+3*t)*(1+4*t))

Vzorec (5.8):

Ri<-12*((1-t)*pA+t)*((1-t)*pB+t)/((1+3*t)*(1+4*t))

Vzorec (5.9):

Ri<-6*((1-t)*pA+2*t)*((1-t)*(pA+pB+pC)+5*t)/

((1+3*t)*(1+4*t))

Vzorec (5.11):
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Ri<-12*((1-t)*pA+t)*((1-t)*pB+t)*((1-t)*(pA+pB+pC)+5*t)/

((1+3*t)*(1+4*t)*((1-t)*(2*pA+2*pB+pC)+5*t))

Vzorec (5.12):

Ri<-12*((1-t)*pA+t)*((1-t)*pB+t)*((1-t)*(pA+pB+pC)+7*t)/

((1+5*t)*(1+6*t)*((1-t)*(2*pA+2*pB+pC)+7*t))

Př́ıloha 2

Připoj́ıme zde rovněž vzorce ze sekce 3.3. Naprogramované byly v soft-
waru Mathematica. Nepotřebuj́ı žádné daľśı zadáńı, jejich výsledkem je
prvńıch deset požadovaných hodnot.

Tabulku koeficient̊u u členu ε/N2 v doporučené aproximaci lze źıskat
následuj́ıćım př́ıkazem:

Table[Limit[n^2/e*Together[1 - Apart[Together[

1/(n*Together[Sum[e/(2^(Abs[k] - 1)

(n + k + 1)), {k, -g, g}] +

(1 - 4*e - e*Sum[1/2^k, {k, 0, g - 2}])/(n + 1)])*

(1 - Together[Sum[e/(2^(Abs[k] - 1)

(n + k + 1)), {k, -g, g}] +

(1 - 4*e - e*Sum[1/2^k, {k, 0, g - 2}])/(n + 1)])]]],

n -> Infinity], {g, 1, 10}]

Horńı hranici intervalu, z nějž můžeme volit ε, źıskáme př́ıkazem

Table[2^(g - 2)/(2^g - 1), {g, 1, 10}]

a tabulku optimálńıch ε př́ıkazem

Table[2^(g - 2)/(3*2^(g - 1) - 1), {g, 1, 10}]
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