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veni vahy evidence proti nému. Nejprve zformulujeme jednoduchy model
zvany ostrovni problém a odvodime vzorec pro stanoveni vahy evidence
v jeho zakladnim tvaru. V dalsich kapitolach rozebirdame jednotlivé mo-
difikace ostrovniho problému a problémy s tim spojené. Hledame, jak
se vyporadat s neznalosti zakladnich parametru modelu jako naptiklad
velikost populace. Zjistujeme, jak zahrnout do modelu moznost rtiznych
chyb nebo vliv ptibuznosti a subpopulacéni struktury. V zavéru se po-
drobnéji vénujeme také smésim DNA, véetné odvozeni a naprogramovani
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Kapitola 1

1.1 Uvod

Matematika dnes promlouva do mnoha obort lidské ¢innosti, o kte-
rych by si to pred nékolika desitkami let stézi nékdo pomyslel. To na jedné
strané klade vyssi naroky na zajemce o ptislusny obor, na strané druhé to
dava matematikum veétsi moznost uplatnit své schopnosti v oblasti svych
dalsich zdjmu. V neposledni fadé takovato interdisciplinarni spolupréce
vyzaduje také dobrou komunikaci mezi pracovniky z jednotlivych védnich
disciplin.

Jednim z takovychto oboru je i kriminalistika a forenzni (soudni) me-
dicina. Klasickych i novych vysledku z oblasti pravdépodobnosti a statis-
tiky se pouziva jednak k samotné identifikaci pachatele zlo¢inu (ptipadné
k ospravedlnéni nepravem obvinéné osoby), jednak k lepsimu chapéani ge-
netickych dat a jejich zpracovani.

V této praci podrobné rozebereme jednu z moznosti, jak stanovit
pravdépodobnost viny podezielého. Ukazeme, které okolnosti ovliviuji
vyslednou pravdépodobnost a zda jejich zanedbani svédci ve prospéch ¢i
neprospéch podezielého. Nékteré potiebné informace mohou byt nezné-
mé, prislusné statistické metody a postupy by vsak vydaly na samostat-
nou praci, a proto u vétsiny parametru predpokladame, ze jsou alespon
priblizné znamy.

Vsechny odvozené vzorce jsou takového tvaru, zZe je 1ze snadno napro-
gramovat. U nékterych z nich jsme k tomu skutecné ptistoupili a ptislusné
piikazy v programu R jsou obsazeny v piiloze (kapitola 7).

Tato préace je spiSe matematického zaméreni, a predpoklada proto
u Ctenare alespon zakladni znalosti z teorie pravdépodobnosti. Na druhou
stranu pouziva z pochopitelnych duvodu i nékteré pojmy z genetiky, jez
budou vysvétleny v nasledujici ¢asti.

1.2 Pojmy z genetiky

Vzhledem k zaméteni prace jsou pojmy vysvétlovany konkrétné u clo-
véka a nemusi platit obecné u vSech organismu. Pokud se ¢tenaii nékteré



pojmy budou zdati vysvétleny nedostatecné, mohu doporucit k prostu-
dovéni napiiklad [5].

Za zakladatele genetiky je povazovan (jisté k nemalé pyse ceskych
vlastenct) opat brnénského klastera Johann Gregor Mendel (1822 - 1884)
diky své studii dédi¢nosti u hrachu. Dédicnosti rozumime predavani ge-
netickych informaci o zédkladnich znacich a vlastnostech druhu z rodicu
na potomky. U ¢lovéka pti pohlavnim rozmnozovéani vznika novy jedinec,
ktery dédi polovinu genetické informace od otce a polovinu od matky:.

Geneticka informace je ulozena v chromozomech jadra kazdé lidské
bunky. Na jejich stavbé se vyznacné podili kyselina deozyribonukleovd
(DNA), ktera je tvorena chemickymi slouceninami zvanymi nukleotidys;
pravé poradi nukleotidu ma zasadni vyznam pro prenos genetické infor-
mace. V kazdé bunce je 23 paru chromozomu. Dva chromozomy, které
spolu vytvareji par, se nazyvaji homologické.

Zakladni jednotkou genetické informace je gen. Misto, kde je na chro-
mozomu gen ulozen, se nazyva lokus. Z hlediska molekularni biologie je
gen souvisly tsek makromolekuly DNA, obsahujici informaci pro vznik
urcitého znaku, napi. barvy o¢i nebo struktury néjakého enzymu. Jina
definice tika, ze gen je vloha zodpovédna za vznik jednoho konkrétniho
nejmensiho samostatné vymezitelného rozdilu mezi dvéma jedinci v po-
pulaci. Z této formulace je zfejmé, ze u kazdého genu musi existovat ale-
spon dvé varianty; ¢asto jich vSak existuje mnohem vice. Tyto varianty
se nazyvaji alely. Jestlize na lokusu vymizi vSechny alely kromeé jedné,
fikame, ze doslo k fizaci prislusné alely.

V bunce je kazdy gen zastoupen dvéma alelami na homologickych
chromozomech. Jednu z alel zdédi potomek po otci, druhou po matce.
Obé alely nesené rodicem maji stejnou pravdépodobnost, ze budou pre-
dany potomku, proto se predavani alel rodici do dalsi generace tidi jed-
noduchymi kombinatorickymi pravidly.

Soubor vsech genu jedince se nazyvéa genotyp, nékdy je vSak tento
pojem pouzivan v uzsim smyslu jako oznaceni jednoho alelového paru.
Jelikoz v této praci budeme obvykle pracovat na jednom lokusu, geno-
typem budeme rozumét povétsinou pravé prislusnou dvojici alel. Jsou-li
alely na homologickych chromozomech totozné, jedinec se nazyva ho-
mozygot (pro dany gen), jedinec s rozdilnymi alelami se nazyva hete-
rozygot (pro dany gen). Jestlize jsou dvé alely kopii jedné konkrétni alely
od spoleéného predka, nazyvame je z anglického terminu identical by
descent zkratkou bd.

Soubor jedincu, ktefi jsou spolu spjati potencialni moznosti pohlav-
niho rozmnozovani, nazyvame populace. Populace muze byt rozdélena
do subpopulact, obvykle na zakladé rasy ¢i geografického umisténi. Pokud
v populaci zadné subpopulace nejsou, nazyvame ji homogenni. Pro zkou-
mani vztahu uvniti populace se zavadi mnohé zjednodusujici podmin-
ky. Jednou z nich je Hardyova- Weinbergova rovnoviha (Hardy-Weinberg



equilibrium, HWE), ktera oznacuje stav, pii kterém genotypy vznikaji ne-
zavislym kombinovanim alel. To znamena, ze pravdépodobnost vyskytu
homozygotntho genotypu AA je p% a pravdépodobnost vyskytu heterozy-
gotniho genotypu AB je 2papg, kde p4 a pp znaci pravdépodobnost, ze
alela nahodné vybrana z populace je typu A, resp. B.

Ke znaceni alel budeme obvykle pouzivat - tak jako v predchozim od-
stavci - velka pismena z pocatku abecedy, ale v nékterych pripadech, ob-
zvlasté pokud neni predem jasny pocet alel, vyuzijeme znaceni Aq, Ao, . ..
Co se tyce matematického znaceni, ve vétsiné pripadu budeme prunik
jevu znacit pouhou carkou; vyjimeéné vsak pro veétsi prehlednost pouzi-
jeme i standardni matematické znaceni N.



Kapitola 2

Ostrovni problém

2.1 Uvod do ostrovniho problému

Uvazujme existenci jistého vzacného rysu - oznacme jej T. To, zda
nékdo ma ¢ nemd Y, neni vidét na prvni pohled. Presvédcit se o tom lze
specifickym testem, o némz predpokladame, ze je bezchybny.

Na nepiistupném ostrové se 101 obyvateli byl spachan zlo¢in. Na po-
catku nemame zadné informace o pachateli, a tak kazdému z ostro-
vanu pridélime stejnou (apriorni) pravdépodobnost spachéni zlocinu. Je
zjisténo, ze pachatel je nositelem znaku T, a u podezielého byl tento znak
rovnéz nalezen. Jak moc si muzeme byt jisti, ze ndmi nalezeny podeziely
je skutecné pachatel?

Odpovéd na tuto otézku zdvisi na pravdépodobnosti vyskytu Y.
Predpokladejme, ze podeziely a pachatel (kteif mohou, ale nemusi byt
tatdz osoba) jsou jedinymi osobami na ostrové, u nichz je znam stav T
(tj. zda Y maji ¢i nemaji). Na blizké pevniné byl v populaci velkého
rozsahu proveden vyzkum, jenz ukazal, ze T m4 priblizné 1 % populace.
Na zékladé tohoto vyzkumu polozime pravdépodobnost vyskytu znaku T
u libovolného jedince v populaci rovnu 0, 01. Pfedpokladame, Ze stejnou
pravdépodobnost ma Y i na okolnich ostrovech, tedy i na tom nasem.
Poslednim predpokladem je, ze pravdépodobnost, ze kterykoli ostrovan
ma znak T, neni ovlivnéna znalosti toho, ze ma tento znak podeztely.

Zapisme nyni prehledné vsechny predpoklady:

e Vsech 101 ostrovanu je navzajem nepiibuznych.

e Stav T u libovolného ostrovana neni nijak ovlivnén stavem Y u os-
tatnich ostrovanu (nezavislost vyskytu T).

e Pro libovolného obyvatele ostrova je apriorni pravdépodobnost, ze

- . 1
pravé on je pachatelem, rovna 35;.

e Pachatel ma Y.



Podeztely ma T.

Stav T u ostatnich ostrovanu je neznamy.

Pravdépodobnost vyskytu T na ostrove je 0, 01.

Resen{ je nésledujici:

Informaci o stavu T méame pouze u jedné osoby, a tou je podezrely
(pachatel je nezndmou osobou). U zbylych 100 ostrovanu muzeme pocet
nositeli T pouze odhadnout. Jelikoz pocet osob se znakem T ma bino-
mické rozdéleni s parametry p = 0,01 a n = 100, odhadneme jej stiedni
hodnotou. Ta se vypocita jako n-p = 100-0,01 = 1. Kromé podezielého
zjistujeme, Ze ackoli znak YT je pomérné vzdcny, pravdépodobnost, Ze
jsme identifikovali spravnou osobu a Ze nas podeztely je skutecné pacha-
telem, je pouhych 50 %.

2.2 Potencialni selhani modelu

V predchozim povidani jsme ostrovni problém zatizili velkym mnoz-
stvim predpokladu. Podivejme se, kde vSude nas model muze selhat:

e Bezchybnost testu na znak T
Kromeé toho, ze test muze v malém procentu davat chybné vysledky;,
je mozné uvazovat i chyby zpusobené takzvané ”lidskym faktorem”:
kontaminace ¢i zdména vzorku, z néjz je stav T zjistovan, chybné
vyhodnoceni vysledku ¢i dokonce zamérna dezinterpretace.

e Nepristupnost ostrova

Timto pozadavkem je myslena uzavienost vySetfované populace
vuéi migraci. Selhat muze napiiklad tehdy, pokud se pachateli po-
dati uniknout nepozorované z mista ¢inu a odcestovat do takové
vzdalenosti, aby nebyl zarazen do populace podezielych osob. V jis-
tych ptripadech je vSak uzavienost populace pfimo dana situaci - na-
priklad pri identifikaci osob po leteckém nestésti je obvykle pevné
dan seznam cestujicich, a nas ostrov (tj. populace moznych osob)
je tedy skutecné "nepiistupny”.

e Pocet obyvatel N
Velikost populace N je casto pouze odhadnuta. Tento problém sou-
visi 1 s vySe zminovanou nepiistupnosti ostrova. Pokud dochéazi
u vysSetrované populace k migraci, je treba pri stanoveni poctu oby-
vatel pocitat s o to vétsi nejistotou.



e Pravdépodobnost p vyskytu znaku T v populact
Rovnéz hodnota p je obvykle neznama, a proto se odhaduje na za-
kladé relativni ¢etnosti vyskytu T v podobné populaci, o niz mame
vice informaci. Ovsem tato pomocna data mohou byt jiz zastarala
nebo vystihuji nasi populaci jen zcésti.

o Vyber podezrelého
Podeziely obvykle neni vybiran z populace nahodné, ale na zékladé
dalsich indicii, které zvysuji pravdépodobnost viny. Jinou moznosti
je vybirani podezrelého na zakladé testovani osob z populace na pii-
tomnost znaku Y. Timto zpusobem mtuze dojit k vylouceni osob,
u nichz znak Y nebyl nalezen, a tim ke zmenseni velikosti populace
podezielych osob.

o Pribuznost a prislusnost ke stejné subpopulaci
Pokud je podeziely (nebo jina testovand osoba) nositelem Y a zaro-
ven jsou v populaci zahrnuti néjaci jeho ptribuzni, v pripadé profilu
DNA se diky dédicnosti zvysuje pravdépodobnost vyskytu Y. Ne-
zvykle vysokda relativni ¢etnost obvykle vzacného znaku se casto
vyskytuje i v ramci stejné subpopulace, ackoli u jeho nositelu ne-
musi byt identifikovan zadny spoleény ptredek.

e Stejnd apriorni pravdépodobnost spdachdni zloc¢inu
Ackoli tento pozadavek intuitivné odpovida vSeobecné presumpci
neviny, muzeme ruznym osobam priradit rozdilnou apriorni pravdé-
podobnost, kupiikladu na zakladé vzdalenosti od mista ¢inu, casové
dostupnosti nebo moznému alibi.

Pozdéji se na kazdy z téchto problému zamérime podrobnéji.
2.3 Posuzovani viny na zakladé evidence

Predpoklddejme, ze na misté ¢inu byl nalezen material (vétsinou bio-
logické povahy), u néhoz vysSetfovani naznacuje, Ze jej tam zanechal
pachatel. Z tohoto materidlu muzeme ziskat profil pachatele. Profilem
minime kupfikladu barvu vlasu, velikost nohy (tento profil hrél podstat-
nou roli v pohadce o Popelce), otisky prstu nebo geneticky vzorek - pravé
geneticky profil budeme uvazovat nejcastéji. Profil ziskany na misté ¢inu
a profil podezielého spolu s dalsimi okolnostmi zlo¢inu (napiiklad misto
a zpusob provedeni zlo¢inu nebo vypovédi piipadnych svédku) nazyvame
souhrnné evidence. PTi pevné dané evidenci F sestavime dvé komplemen-
tarni hypotézy:

G : podezfely je vinen (guilty)

I : podeziely je nevinen (innocent).
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Nyni tyto pojmy prevedeme do matematické symboliky; napt. P(G|E)
bude znacit pravdépodobnost, ze plati hypotéza G pii dané evidenci E.
Pak podle Bayesovy véty plati

P(EIG)P(G)

P(GIE) = P(E|G)P(G) + P(E|)P(I)

(2.1)

Avsak vyraz P(E|l) nelze spocitat piimo. Oznac¢me Z populaci alter-
nativnich podeztelych, tj. vSechny obyvatele ostrova vyjma podezielého,
a C; jev, ze pachatelem je osoba i € Z. Podezrely je nevinen pravé tehdy,
kdyz existuje index ¢ € Z, ze nastava jev C;. Jev I je tedy ekvivalentni
s jevem U;c7 C; a diky disjunktnosti jevu C; plati

P(I) =P (UiezCi) = > _P(C;

€T

Odtud

P(I)P(E|I) = P (Uiez Ci)P(E| Uiz Cs) =

P(EN (Uiez Ci))
P (UieZ C') B

= P(Uiez (ENG)) =) P(ENC)

i€l

= P (Uiez Cy)

= ) P(C)P(E|C)).

€L

Predpokladejme, ze mame danu pocatecni evidenci Ey, kterou tvoii na-
piiklad zakladni informace o misté a zpusobu zloc¢inu, a chceme zahrnout
noveé ziskanou evidenci E. Definujme vérohodnostni pomér

P(E|C;, Eo)

B = B 10, )

(2.2)
jenz vyjadiuje, kolikrat je pti znalosti Ey pravdépodobnost vzniku evi-
dence E vétsi za podminky, ze pachatelem je osoba i, nez za podminky,
ze pachatelem je podeztely.

Déle definujme vérohodnostni vahy

P(Ci| Eo)
i (Bo) = A0

RN S(EToN

cely vzorec (2.1) se potom dé prepsat ve tvaru

1
143 crwi (EBo) Ry (E|Ey)

P(G|E, Ey) = (2.3)

11



Vzorec (2.3) se obvykle nazyva vzorec pro stanoveni vihy evidence
(the weight-of-evidence formula). Pokud budou jasné urceny evi-
dence E a Ej, budeme misto R;(E|Ey) a w;(Ey) psat pouze R;, w; a
vzorec (2.3) pouzivat ve tvaru

1
143 g wilki’

V nésledujicim odstavci si ukdzeme, jak vypadd vzorec (2.4) v pripadé
ostrovniho problému z pocatku této kapitoly.

P(G|E) = (2.4)

2.4 Stanoveni vahy evidence v ostrovnim
problému

Nyni budeme aplikovat vzorec (2.4) na ostrovni problém ze sekce 2.1,
ale nejprve jej zformulujeme o néco obecnéji:

e Na ostrové zije N + 1 neptibuznych osob.

Vsechny osoby maji stejnou apriorni pravdépodobnost viny.

Pachatel ma znak Y.

Podeziely ma znak 1.

Stav T u ostatnich ostrovanu je neznamy.

Pravdépodobnost, ze osoba na ostrové ma znak T, je rovna p.

Jde o specidlni piipad pouziti (2.4). Evidenci E je v tomto piipadé
myslena piitomnost znaku T u pachatele a podezielého. Pocatecni evi-
dence Ej je pro vSechny stejnd, a proto polozime w; = 1 Vi. Nyni se
podivejme na hodnotu R;. Jestlize je pachatelem podeziely, je pravdeé-
podobnost vzniku evidence E rovna 1. Pokud je pachatelem osoba i € Z,
pravdépodobnost vzniku evidence E je rovna p. Podle vzorce (2.2)

R, (E|Ey) = ———~ == =p.
Velikost populace alternativnich podezrelych 7 je rovna N, proto ze vzor-
ce (2.4) plyne

1
1+ N-p
Dosadime-li N = 100 a p = 0,01, pak

1 1

P(GIE) = ————— = —, tedy 50
() = 000,01 — 27 oy 50 %

coz odpovida puvodnimu vysledku.

P(G|E) = (2.5)

12



Kapitola 3

Obecnéjsi modely ostrovniho
problému

Jak se zmeéni vzorec (2.4), potazmo (2.5), porusime-li néktery z pred-
pokladu, jak to bylo naznaceno v sekci 2.27 Pro vétsi ndzornost porusime
vzdy jen jeden predpoklad.

3.1 Dalsi evidence

U ostrovniho problému, jak jsme jej popsali v kapitole 2.4, jsme pied-
pokladali, ze neni k dispozici zddna jina evidence nez informace o stavu 1.
Tato situace v praxi takika nikdy nenastava. I kdyby neexistovaly kromé
T-evidence zadné dalsi stopy vedouci k pachateli, vzdy mame k dispo-
zici zakladni informace o povaze zlo¢inu - misto, ¢as apod., diky nimz
muzeme nékteré osoby povazovat za pravdépodobnéjsi pachatele nez jiné.
Ukézeme si ted, jak postupovat v piipadé, Ze evidence se sklddé z vice
komponent (podobnou situaci zminiujeme i v kapitole 6). Vérohodnostni
poméry a vahy budeme opét chvili psat v plném tvaru.

Nezavislost jednotlivych slozek evidence

Necht se evidence E skldda ze dvou polozek, E; a E,. Celkovy veé-
rohodnostni pomér ziskdme dvéma ekvivalentnimi zpusoby, které od-
povidaji dvéma ruznym poradim jednotlivych slozek evidence:

P(E17E2|CiaE0)
Ri(E|Ey) = R;(Ey, Es|Ey) = =
( ’ 0) ( 1 2| 0) P(El,E2|G, E())
P (E|C;, By, Fo) P (E1|Cy o)
P (EL|G, Eq, Ey) P (E1|G, Ey)

(
— Ri(B| By, Eo)Ry(Er|Ey)
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a stejné lze ziskat
Rl(E‘Eo) = Ri(Ela EQ‘E[)) - Ri(E1|E2> E())RZ(EQ’E()) (31)

Odtud vidime, ze nezélezi na poradi, v jakém jsou jednotlivé polozky
zatazovany do evidence. Kromé toho, pokud jsou jednotlivé slozky evi-
dence navzajem nezavislé, muzeme celkovy vérohodnostni pomér vyjadrit
jako sou¢in marginalnich vérohodnostnich poméru:

Ry(E\, By|Ey) = Ri(Ey|Eo)Ri( Es| Ey). (3.2)

Priklad

Predpokladejme, Ze jsou pted soudem prezentovany dvé svédecké
vypovédi, které oznacime E; a Fs. Je uréeno, ze na zakladé kazdé z nich je
pravdépodobnost spachéani zloc¢inu podezielym desetkrat vétsi nez prav-
dépodobnost spachani zlo¢inu osobou i, tj. R;(Ey|Ey) = Ri(Ex|Ey) =
0, 1. Jestlize soudce predpoklada, ze tyto vypovédi jsou na sobé nezavislé,
podle vzorce (3.2) je

Ri(Ela EQ’E0> == R@<E1|E0)R1(E2’E0) == 0, 1- 0, 1= 0, 01

Jindy naopak soudce muze predpokladat vysokou korelovanost obou
vypovédi, naptiklad pokud se jednd o dva kamarady, ktefi zloc¢in videli
spolecné, a je mozné, ze pii nasledné diskuzi sladili vSsechny odlisnosti.
V tom ptipadé druhou vypovédi neziskavame zadnou novou informaci,
coz vyjadiime jako R;(Es|E1, Ey) = 1, a podle vzorce (3.1) je

Ri(Eb E2|E0) == R,L(E2|E1,E0>RZ(E1’E0) == 1 . O, 1 == 0, 1

To potvrzuje nasi intuici, ze dvé nezavislé polozky evidence maji
spolecné vétsi vypovedni silu nez dvé polozky, které jsou zavislé, v kraj-
nim piipadé az do té miry, ze pouze opakuji stejnou informaci.
Postupné pridavani polozek evidence

V nésledujicim vypoctu si trochu procvicime podminovani:

P (Ey, E3|Ci, Eo) P(Cil Eo)

R; <E1> E2|Eo) w; (Eo) =

P (Ey, B»|G, Eo) P(G|Ey)
_ P(Ey, By, Gi|Ey)
- P(Ey, By, GlEy)
_ P(E\,Ci|By, Ey) P(Ey|Ey)
~ P(E\,G|Ey, Ey) P(Ey|Ey)
_ P(E\|G;, By, E) P(Ci|Ey, Ey)
~ P(E\G, By, Ey) P(G|E», Ey)
= R;(E1|Es, Ey) w; (Es, Ey) .
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Celkove tedy plati
Ri (El, E2|E0) Ww; (E()) = Rz (E1|E27 Eg) w; (E27 Eg) . (33)

(3.3) nam fika, ze vzorec pro stanoveni vahy evidence ddva stejny
vysledek, at uz aplikujeme slozky £, E5 najednou nebo postupné. V celé
této kapitole budeme ptredpokladat, ze veskera evidence je aplikovana
najednou, ackoli v praxi tomu byvéa ¢asto jinak, nebot jednotlivé polozky
se aplikuji na vzorec (2.4) ve chvili, kdy jsou ziskany.

Shrime si vysledky sekce 3.1 na prikladeé.

Priklad

Necht mame pevné zvoleného podezielého a populaci alternativnich
podezielych tvotri 1000 osob. Protoze apriorni evidence Ey nam nedava
skldda z DNA profilu a jednoho svédectvi, oznacme tyto polozky jako
Epna a Egeq. DNA profily z mista ¢inu a od podezielého jsou shodné,
a tak je stanoven vérohodnostni pomér odpovidajici DNA-evidenci jako
RPNA = 1070 V i. Pfedpokldddme, Ze svédectvi na DNA-evidenci nijak
nezavisi, tudiz muzeme podle vzorce (3.2) vérohodnostni pomér vyjadrit
v sou¢inovém tvaru. Uvazujme dvé mozné situace:

o Svédeckd vypovéd hovoii v neprospéch podezielého, proto je sta-
noven R$"*¢ = 1/100 pro vSechna i. Aplikaci na vzorec (2.3) dosta-

neme
1
1000 -
1+ Zi:l wiRiDNARfved
1

= ~ 0,99999
1+1000-10-6-10-2 ’

P(G|EDNAa Esved7 EO) =

e Svédeckd vipovéd hovoif ve prospéch podezielého, R$V*d = 100 pro
vSechna ¢ a pro aposteriorni pravdépodobnost viny plati:
1

P(G‘EDNA; Esveda EO) = 14 1000-10-6-100 ~

0,91

7 toho vidime, ze ackoli je svédeckd evidence mnohem slabsi nez
DNA-evidence, jeji efekt na celkovy vysledek je pomérné velky.

3.2 Vybér podezrelého

Pojdme se nyni podivat na zpusob, jakym jsme nasli podezielého.
Velmi casto pouzivanou metodou je vyhledavani v databazich DNA.
O ztizeni rozsahlych narodnich datab&azi se zacalo uvazovat v 90. le-
tech dvacatého stoleti. Prvni narodni databaze vznikla v Anglii a Wa-
lesu v roce 1995, v CR doslo k vytvofeni narodni databéze roku 2002.
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V soucasnosti nejrozsitenéjsim databazovym systémem je systém CO-
DIS (Combined DNA Analysis System), ktery vyvinula americkd FBI
specidlné pro kriminalistické ucely a policejnim sborum cizich statu jej
na zakladé vzdjemnych dohod poskytuje bezplatné. CODIS rozdéluje
ziskané genetické profily do dvou dil¢ich databézi. Ve forenzni databdzi se
ukladaji biologické vzorky ziskané na misté ¢inu, v databdzi odsouzenych
potom figuruji genetické profily osob v minulosti odsouzenych (v po-
sledni dobé ale dochézi stédle castéji k tomu, ze jsou do této databaze
ukladany vSechny genetické vzorky ziskané v prubéhu vysetfovani, tedy
i od osob, jez byly pozdéji osvobozeny). Tyto dvé databaze jsou pak
vzajemné porovnavany a piipadné shody profili jsou provéreny kvalifi-
kovanymi odborniky. Podle pouzité metody se lisi poc¢et pouzitych tiseku
DNA - u nés se vyuziva patnécti usekt, zatimco napiiklad systém CO-
DIS pracuje pouze s tfinacti. Podle udaju z USA ze srpna roku 2006
obsahovala v té dobé forenzni databaze priblizné 150 000 profilu a da-
tabdze odsouzenych pfes 3,5 milionu profilu (viz [4]). Narodni databdzi
Velké Britanie v soucasnosti tvori pres ¢tyri miliony profili a mésiéné
pribyva 40 az 50 tisic novych. O tUspésnosti tohoto ptistupu svedéd i to,
ze po vytvoreni databaze DNA vzrostl pocet objasnénych trestnych cinu
ve Velké Britanii z 24 % na 43 %, diky ¢emuz se systém databézi tési
podpore verejnosti. Na druhou stranu se z DNA daji ziskat velice citlivé
osobni udaje, a proto je potifeba zajistit dukladnou ochranu databazi
proti zneuziti.

Dalsim z moznych piistuptu je sekvencéni vyhledavani. Jednotlivi pii-
slusnici populace moznych podezielych jsou postupné nahodné vybirani
a testovani na pritomnost znaku Y. V momenté, kdy je u prvniho z nich
znak T nalezen, je tato osoba oznacCena jako podeziely a testovani je
preruseno. Predpokladejme, ze pred podezielym bylo testovano k osob.
U nich znak T nalezen nebyl, a tedy mohou byt vyfazeny z populace
podeztelych osob. Velikost populace se tim ovSem zmensila a (2.5) je

tvaru
1

1+ (N —Fk)p

Je snadno nahlédnutelné, ze takovato modifikace hovoii v neprospéch
podezielého. V mezni situaci, kdy by byl pachatel jedinym nositelem Y
na ostrové a my bychom jej testovali jako posledniho v potadi, vytadili

bychom piedtim vSech N osob testovanych negativné a pachatele bychom
mohli oznaéit s jistotou, nebot

P(G|E) =

1

S
1+ (N —-N)p

P(G|E) =
Pro ilustraci, jestlize N = 100, p = 0,01 a podeziely je nalezen jako

jedendctd osoba v poradi (tedy £ = 10), P(G|E) = 0,5263158, tedy
52,63 %. Pravdépodobnost viny tak vzrostla o neceld t¥i procenta.
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Jindy muze byt podeztely zajistén kvuli podezielému chovani, chybé-
jicimu alibi apod. Z okolnosti zlo¢inu, naptiklad mista, ¢asu nebo zpusobu
provedeni, jsou vSak nékteré osoby podezielejsi nez jiné. Zatimco dosud
jsme pokladali w; = 1 pro kazdé i, nyni na zékladé indicii pritadime
ruznym osobam ruzné vahy w;. Jednou z moznosti je tém, kdoz bydli
mistu zloc¢inu blize nez podeziely, pritadit hodnotu w; > 1 a tém, kdo
bydli dal, pritadit w; < 1. Jinym duvodem, pro¢ pridélovat osobam
ruzné vahy, muze byt svédeckd vypovéd, hovoiici napifklad o ptiblizném
vzhledu ¢i staii pachatele nebo o jeho dopravnim prosttedku. Ve vsech
téchto ptripadech je

1

P(G|E)

Ptipomenme, ze hodnoty w; neudévaji celkovou (absolutni) pravdépo-
dobnost, ze pachatelem je osoba ¢, ale pravdépodobnost relativné vzhle-
dem k podezielému.

3.3 Nejistota ohledne N

Nejistota ohledné velikosti populace moznych alternativnich podezie-
lych pusobi na apriorni pravdépodobnost P(G). Necht velikost populace
N je ndhodné velic¢ina se stiedni hodnotou N. Apriorn{ pravdépodobnost
viny podminéné pii hodnoté N je

P(GIN) = 1/(N +1),
ale protoze N nezndme, pouzijeme stfedni hodnotu:

P(G)=E [G\N] —E {NLH]

Funkce 1/(N + 1) neni symetrickd, ale je alespoii na intervalu (0, co)
konvexni. Podle Jensenovy nerovnosti pro konvexni funkci f plati

E(f(z)] = f(E[z]).
7 E[N] = N plyne

1 1
P(G)=F | — > .
© [N+1]_N+1

Opomenuti nejistoty ohledné hodnoty N tedy pusobi ve prospéch ob-
zalovaného. Navic je tento efekt obvykle velice maly; pojdme si to ukdzat
na konkrétnich pripadech.
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Mala nejistota ve velikosti populace

Polozme pro ¢ € (0;0,5)

. N —1 s pravdépodobnosti €
N=<X N s pravdépodobnosti 1 — 2¢
N +1 s pravdépodobnosti €

Potom

1 e 1-2¢ €
P(G) = E|=—| =— =
@ [N+1] NTNT1 Ni2
1 2e 1
= + >
N+1 NN+1)(N+2) ~ N+1

a polozime-li € = 0,25 a N = 100, potom P(G) je vétsi nez 1/(N + 1)
o pouhych 0,000000485.

Podivejme se, co zpusobi nejistota ve velikosti populace ve vzorci
(2.5):

1 1
P(G|IE) = SEy = =
(Ci)
L+ Ris 1+peg ) P(C)
;,_/
—=1-P(G)
— 1 —_
N(N+1)(N+2) N242N+2 o
L+ p=mangee (1 — N(Nil)(?\_/fm)
- 1 B 1
o 3 2 o N+1 )
L+ NPNA?:;?V]L;A% 1+ Np(1—2 N3+21\;5+2N5)

Dosadime-li opét e = 0,25 a N = 100, vychazi P(G|E) = 0,5000124,
coz se i pres vysokou hodnotu ¢ lisi od puvodniho vysledku 50 %, pii
jehoz vypocétu jsme hodnotu N brali jako pevnou, v fadu pouhé jedné
tisiciny procenta. Pokud budeme chtit presto pocitat s nejistotou ohledné
N, 1ze jako velice dobrou aproximaci brat

1
T 14+ Np(1—2¢/N?)

P(G|E)

v nasem piikladé dava tato aproximace vysledek P(G|E) = 0,5000125,
tedy 50,00125 %.
Balding v [1] pouziva rddové horsi aproximaci
N 1
T 14+ Np(1—4e/N3)

P(G|E)

kterd ddava v nasem piikladé hodnotu P(G|E) = 0,5000003, to znamend
50, 00003 %.
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Vétsi nejistota ve velikosti populace

Zkusme nyni piedpoklddat o néco vétsi nejistotu. Pro e € (0;1/3)
polozme

N —2 s pravdépodobnosti €/2

N —1 s pravdépodobnosti €
N={ N s pravdépodobnosti 1 — 3¢

N +1 s pravdépodobnosti €

N +2 s pravdépodobnosti €/2

PG) = E|—L|=_° ,& 179, ¢ , ¢
B 1+N] 2(N—-1) N N+1 N+2 2(N+3)
6e(N? +2N — 1) + N(N — 1)(N + 2)(N + 3)

N(N —=1)(N +1)(N +2)(N +3)

a nasledné

1
P(G|E) = .
(N+1)(N24+2N—1)
1+ Np(1 - 6e N2(N_1)(N+2)(N+3)+6N5(N2+2N_1))

Vhodnou aproximaci je vyraz
1
Y11 Np(1— 6e/N2)
Pokud dosadime € = 0,2 a N = 100, vychdazi presny vysledek
P(G|E) = 0,5000297, tj. 50,00297 %

P(G|E)

a aproximace

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

Obecny pripad

Predpokladejme, ze se nyni velikost populace muze lisit od stfedni
hodnoty N az o ¢islo k, ptricemz pravdépodobnost takovéto konkrétni
hodnoty velikosti populace klesa s kazdym dalsim krokem o polovinu:

(N —k s pravdépodobnosti &=

N —1 s pravdépodobnosti €
N s pravdépodobnosti 1 — 2;;215

N +1 s pravdépodobnosti ¢

>,
[

N +Fk s pravdépodobnosti 5=

\
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pro € € (0; g,’:—j) Horni hranice tohoto intervalu klesa k 1/4. Vhodnou

aproximaci je vyraz
1
1+ Np (1- 5 0L, 222)

P(G|FE) ~

Jak jsme videéli v predchozim, koeficient u <z je pro k = 1 roven

dvéma a pro kK = 2 roven Sesti. Pro rostouci k se velice rychle blizi
limitni hranici 24; uz od k = 10 vySe lze tento koeficient nahradit ptimo
touto limitou.

Jako optimalni € jsme volili takovou hodnotu, aby i hodnota prav-
dépodobnosti u N byla dvojnasobna oproti hodnoté pravdépodobnosti
ulN—1aN+1.V tomto obecném pripadé ziskdme optimélni hodnotu
ze vzorce % Snadno se lze presvédcit, ze pro k = 1 je tato hodnota
1/4 a pro k = 2 je rovna 1/5. S rostoucim k tato hodnota velice rychle
klesd k 1/6.

Naprogramované vzorce z této sekce jsou v kapitole 7.
3.4 Pribuznost a prislusnost k subpopulaci

Jak si 1ze snadno uvédomit, vSichni lidé jsou navzijem ptibuzni.
Pocet nasich predku totiz exponencialné roste. Kazdy mame dva rodice,
¢tyti prarodice, osm praprarodicu... O dvacet generaci zpatky je pocet
nagich predku priblizné milion. S kazdym c¢lovékem méame proto takika
jisté spolecného néjakého predka. V redlném uvazovani ovsem takovato
piibuznost nemé zadny vyznam. V genetice se obvykle jako nejvzdalenéjsi
piibuzny bere bratranec (resp. sestfenice). K vyjadieni miry pribuznosti
mezi dvéma osobami se pouziva tzv. coancestry koeficient, ktery udava
pravdépodobnost, ze pokud na pevné zvoleném lokusu vybereme jednu
alelu od kazdé z osob, tyto alely jsou shodné a pochazi od spoleéného
predka (tedy jednd se o ibd alely). Napriklad u sourozencu je tento ko-
eficient roven 1/4, pro bratrance 1/16; samoziejmé pouze tehdy, jestlize
jejich rodice (resp. u bratranctu prarodice) nejsou v piibuzenském vztahu.
Pak by byl tento koeficient jesté vyssi.

7 toho plyne, ze pokud v populaci alternativnich podeztelych jsou
i pribuzni podezielého, nalezeni znaku T zvysSuje pravdépodobnost dal-
stho vyskytu tohoto znaku. Z duvodu spole¢ného vyvoje plati totéz i pro
prislusniky stejné subpopulace, ke které patii podezrely. Populace po-
deztelych osob muze byt velmi rozsahld, a tak se jevi velmi nepraktické
pocitat vérohodnostni pomér pro kazdou osobu zvlast. Obvykle se sta-
novi nékolik skupin priblizné stejné miry pribuznosti, napt. nasledujici:
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1. jednovajeéné dvojce (to je jediny piipad, kdy je DNA dvou osob
stejnél)

2. sourozenci (véetné dvojvajeénych dvojcat)
3. rodice a déti podezielého

4. ptibuzni druhého stupné, napi. strycové, synovci nebo nevlastni
sourozenci

5. piibuzni tfetiho stupné, napi. bratranci a sestienice

6. lidé, kteri nejsou piibuznymi podezielého, ale nélezi ke stejné sub-
populaci

7. lidé, kteti nejsou pribuznymi podezielého a nalezi k jiné subpopu-
laci

Jednotlivé skupiny se od sebe lisi hodnotou vérohodnostniho poméru.
Plati, ze ¢im vétsi je ¢islo skupiny, do niz osoba i patii, tim je hodnota R;
mensi. Pokud véhy w; ponechdvame rovny jedné, lze (2.4) psat ve tvaru

1

PR =TT R
i=1""

(3.4)

Pokud bychom nahradili vSechna R; hodnotou p, dostaneme vzorec
(2.5). Je vsak treba zduraznit, ze tato zdména poskozuje podezielého.

Jak jiz bylo zminéno v kapitole 3.2, nékdy je potieba stanovit nestejné
vahy. Staci-li ndm zndt dolni hranici (a to ndm obvykle staci, nebot
nahrazeni aposteriorni pravdépodobnosti viny jeji dolni hranici mluvi
ve prospéch podezielého), (2.4) muzeme modifikovat jako

1
P(G|E) > , 3.5
(@ )—1+RAZieAwi+...+RGZieri (3:5)
kde A, ..., G je rozdéleni populace do skupin (pocet skupin samoziejmé
muze byt libovolny jiny) a R4, ..., Rg jsou maximalni hodnoty vérohod-

nostniho pomeéru v jednotlivych skupinach. Pokud hodnoty w; stanovime
uvniti kazdé skupiny stejné, lze vzorec (3.5) déle zjednodusit:

1
P(G|E) > ,
( ‘ )_ 1+ NpRsws + ...+ NgRgwa

kde Ny, ..., Ng je pocet osob v piislusné skupiné. V pripadé, zZe nezndme
presny pocet osob v jednotlivych skupinach, 1ze na kazdou z nich pouzit

!Jednovajeénd dvojéata maji DNA shodnou pii narozeni, s ptibyvajicim vékem
a zivotem v rozdilnych podminkéch dochézi k drobnym odchylkdam. Pti analyze DNA
vSak lze odhalit, ze k odchylce doslo, a proto pro nase ucely muzeme predpokladat
jejich shodnost.
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pifstup ze sekce 3.3. Casto jsou vérohodnostni poméry v kazdé skupiné
takika stejné, dolni hranice je pak velice blizko pfesné hodnoteé.

Ignorovani ptibuznych a prislusniku stejného etnika poskozuje po-
dezielého, casto velice vyrazné. Uvazujme znovu populaci N = 100 osob,
polozme p = 0,01 a ponechme vahy w; = 1 pro vSechna ¢. Nyni ziskdme
informaci, ze v populaci jsou rovnéz dva bratii podezrelého. Jejich véro-
hodnostni pomér polozime roven 1/4. Potom z (3.4) plyne

1
P(G|E) = =0, 4032258, tj. 4
(GIE) T ijA o8 001 ~ 4032258, 1) 0,3 %

oproti puvodnim 50 %. Necht je jeden z bratrii nalezen a je ochoten se
podrobit testu, jenz je posléze shleddan jako negativni, a muzeme ho tedy
z populace podezielych vyloucit. Pravdépodobnost viny podezielého tim
vyrazné vzroste:

1
P(G|E) = — 0, 4484305, tj. 44,8 %.
(CIE) = 9 es 001 U 44,8 %

Blize se budeme populac¢ni strukturou zabyvat jesté v kapitole 4.

3.5 Chyby a selhani

Chyby pri testovani

Pii testovani osob na pritomnost znaku Y muze dojit ke dvéma
chybam testu. Pravdépodobnost, Ze osoba neni nositelem T, a presto je
chybné testovana jako pozitivni, oznacme x;. Podobné pravdépodobnost,
ze osoba, jez je nositelem T, je chybneé testovana jako negativni, oznacme
ko. Predpokladejme, ze tyto pravdépodobnosti zustdvaji stejné pii tes-
tovani profilu podezielého i profilu z mista ¢inu a ze chyby se vyskytuji
zcela nezavisle.

Nejprve predpokladejme, ze podeziely a pachatel jsou dvé rizné oso-
by. Potom ke shodé profili miize dojit tfemi zpusoby:

e Podeziely i pachatel jsou nositeli T (kazdy s pravdépodobnosti p)
a k testovaci chybé ani u jednoho nedoslo (u kazdého s pravdépo-
dobnosti 1 — ky) - celkovd pravdépodobnost je tedy p*(1 — k2)?.

e Prvni z osob je nositelem T a test dava spravny vysledek (tato
udalost mé pravdépodobnost p(1 — k3)), druhd osoba znak T nemé
(s pravdépodobnosti 1 — p), ale je chybné otestovéna jako pozitivn{
(s pravdépodobnosti 1 ). Obé osoby muzeme zameénit, a tak celkova
pravdépodobnost je 2p(1 — p)r1(1 — ko).
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e Ani jedna z osob znak T nemé?, ale obé jsou chybné testovany jako
pozitivn{ - ptislusnd pravdépodobnost je (1 — p)?k?.

Nyni predpokladejme, ze podeziely a pachatel jsou jedna a tataz
osoba. Ke shodé profilu muze dojit dvoji cestou:

e Pachatel je nositelem YT (s pravdépodobnosti p) a ani pii jednom
ze dvou test nedoslo k chybé (to m4 pravdépodobnost (1 — kg)?)
- celkové tedy p(1 — Ka)?.

e Pachatel neni nositelem T (s pravdépodobnosti 1 — p), ale v obou
testech byl chybné oznacen jako pozitivni (tato pro pachatele smol-
na shoda m4d pravdépodobnost k%) - celkové tedy (1 — p)r3.

Prvni tfi moznosti odpovidaji citateli vérohodnostniho poméru R;,

druhé dvé jeho jmenovateli:
r = (L= r)? +2p(1 = p)ra(1 = p) + (1 = p)°At _

z p(1 = k2)* + (1 — p)st
(p+ k1 —plr1 + K2))* _ (p+ k1)”
p(1 = k2)* + (1 = p)st p

Aproximace plati, pokud je kazda z hodnot p, k1, ko mald. VSimnéme
si, ze v tom piipadé vyraz nezavisi na k.

Vzorec (2.5) ma pii zahrnuti testovacich chyb tvar

1 1
P(G|E) = ~ :
(p+r1—p(k1tk2))? (p+r1)?
1+ Nplzl—fliz)ng(ll—If)H% L+ N*E pl

Polozme p = 0,01, N = 100 a k1 = k2 = 0,005. Potom pro pravdé-
podobnost viny plati

1
P(GIE) = =
(0,01+0,005—0,01(0,005+0,005))2
14100 0,01(1—0,005)2+(1—0,01)0,0052

= 0,3089398, tedy 30,89 %

a aproximace dava

1
P(G|E) ~ 100000 = 0,3076923, tedy 30,77 %.

Zatimco aproximace se od vysledku prilis nelisi, ukazuje se, ze za-
nedbani testovacich chyb vyznamné poskozuje podezielého: v nasem pfi-
kladé klesla aposteriorni pravdépodobnost viny po zapocteni moznosti
testovaci chyby z 50 % priblizné na 31 %.

2V celé préci sice predpokldddme, ze pachatel je nositelem znaku Y, ale tuto in-
formaci jsme ziskali pouze z provedeného testu. Proto musime uvazovat i situaci, ze
pachatel nositelem tohoto znaku neni a byl pouze chybné testovan.
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Dalsi mozné chyby

Spatny vysledek nemusi vzniknout pouze chybou testu. Jak znimo
z kazdodenni zkusenosti, ani clovék neni neomylny, a moznosti, jak ma-
nipulovat s vysledky analyzy DNA, je hned nékolik. Jiz pii odbéru bi-
ologickych stop a zajisténi vzorku DNA je nutné s urcitosti potvrdit,
ze s mistem ¢inu nebylo pachatelem ani nikym jinym manipulovano, a
tim vyloucit, ze doslo k umisténi falesné stopy (nedopalek cigarety, vlas,
krev, sperma), kterd ma odvést pozornost vysSetfovatelu od skuteéného
pachatele.

Ani po ptijezdu policie na misto ¢inu vSak nelze s jistotou tvrdit, ze
jsou biologické stopy v bezpeci a dojde k jejich korektnimu zajisténi pro
potieby nasledné analyzy. Opét hrozi nebezpeci poniceni stop, pripadné
jejich ptrehlédnuti, objevuje se i riziko druhotného pienosu biologického
materidlu. Predstavme si, ze policie zatkne podezielého s oduvodnénim,
ze se jeho biologické stopy nasly na misté ¢inu. Prestoze podeztely tvrdi,
ze na misté ¢inu nikdy nebyl, analyza DNA hovoii proti nému. Existuji
v zédsadé ¢tyri moznd vysvétleni:

e podeziely 1Ze, nebof chce uniknout trestu

e jeho DNA se na misto dostala az druhotné (napf. prenosem vlasu
na obleceni)

e doslo k zamérné manipulaci stop pachatelem

e stopa, dosvédcujici vinu podezielého, byla na misto ¢inu podstréena
osobou, pohybujici se na misté ¢inu v souvislosti s vySettovanim

Posledni varianta je sice obtizné predstavitelna, ale presto ji nelze ne-
uvazovat. Vyloucit posledni tfi moznosti je ikolem policejnich slozek.

Pokud zajistime odpovidajicim zpusobem dopravu biologického ma-
je nevyhovujici oznaceni vzorku nebo nedostateéna dokumentace ohledné
manipulace se vzorkem. Jinou hrozbou pfii zpracovani vzorki DNA v la-
boratofi je jejich kontaminace. Toto riziko je vétsi, nez se muze zdat -
udaje z USA hovoii o tom, ze chybovost vlivem kontaminace tvoii az
2 %. Chybné zpracovani vzorku jsme si jiz rozebrali, kromé toho muze
dojit i ke stanoveni chybnych zavéru znaleckého posudku ¢ k chybné
interpretaci soudem ¢i porotou.

Nelze se tedy divit, ze pti zpracovani biologického materialu s cilem
ziskat profil DNA je tfeba dodrzet fadu piisnych kontrolnich mecha-
nismu, které zahrnuji i vicendsobnou kontrolu provadénych kroku. Pokud
soudce dojde k zavéru, ze néktery z téchto mechanismu nebyl dodrzen,
muze DNA-evidenci zcela vytadit ze soudniho projedndvani, coz je vzhle-
dem k prukazni sile, kterou se analyza DNA pysni, velice nepiijemné pro
obzalobu.
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Na zavér je tfeba zminit, ze i kdyz k nékterym zminénym chybam
casto dochézi, nema to az tak zdrcujici dusledky, jak by se mohlo zdat.
To, co nas zajimé, totiz neni pravdépodobnost jakékoli chyby, ktera na-
stane, ale pravdépodobnost chyby, ktera povede k chybné shodé obou
profili; a tato pravdépodobnost je mnohem mensi. Dobte to ilustruje
piiklad pochazejici od anglického filozofa Davida Humea: Tiskova chyba
v novinach m& mnohem vétsi pravdépodobnost nez vyhra v loterii. Po-
kud vsak noviny otisknou, ze vyhralo moje ¢islo, je velmi pravdépodobné,
ze jsem skutecné vyhral. Podstatna je totiz pravdépodobnost tiskové
chyby, ktera povede k vytisténi mého cisla, a tato konkrétni chyba ma
pravdépodobnost mnohem mensi nez vyhra v loterii.
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Kapitola 4

Zahrnuti vlivu subpopulace

V této kapitole si odvodime vysledek, ktery nam umozni pti vypoctu
aposteriorni pravdépodobnosti viny vzit do uvahy také populacni struk-
turu. Podobné jako u osob, mezi nimiz je blizky ptibuzensky vztah,
totiz plati, ze genetické profily osob ze stejné subpopulace nemusi byt
nezavislé, ale diky spole¢nému evoluénimu vyvoji mohou mit spolecné
alely ve vétsi mire, nez by odpovidalo jejich vyskytu v populaci. Jak
jsme jiz uvedli na strané 20, k vyjadieni miry pfibuznosti se vyuziva
coancestry koeficientu, ktery se obvykle znaci 6. Ten udava pro pevné
zvoleny lokus pravdépodobnost, ze alely x a y jsou ibd za podminky,
ze x a y pochéazi od dvou osob nahodné vybranych z populace. § = 0
znaci, ze podil alel je stejny ve vSech subpopulacich, tedy ze populace
je homogenni. Naproti tomu z 6 = 1 vyplyva, ze v ramci kazdé subpo-
pulace bylo dosazeno fixace na daném lokusu, v ruznych subpopulacich
vsak mohou byt fixovany rizné alely. Obecné 6 mluvi o vztahu dvou alel
uvniti subpopulace vzhledem ke vztahu dvou alel z ruznych subpopulaci.
Slouzi proto také jako mira rozdilnosti mezi subpopulacemi.

4.1 Beta-binomicka formule

Meéjme na pevné zvoleném lokusu dany alely A;, které maji v celé
populaci pravdépodobnost p;. Z populace nyni vyberme subpopulaci o n
alelach. Predpoklddejme, ze 0 je zndmé a nenulové. Wright v [7] dokézal,
ze relativni ¢etnost jednotlivych alel v této subpopulaci méa Dirichle-
tovo rozdéleni s parametry Ap;, kde A = (1 —0) /0. To znamend, ze
pravdépodobnost, ze se v subpopulaci vyskytne m; alel A; (3. m; =n),
je dana vzorcem

- (A I'(A\p; + m;
PNAT) = iy T ()

7 7
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Dialelicky lokus

Pokud uvazujeme pouze dvé mozné alely A;, Ay, vzorec (4.1) muzeme
psat ve tvaru

'A) TOp+m) T A1 —p)+n—m)

CO+n) TOW  TO-p)

P(m,n —m) = (4.2)

kde p je pravdépodobnost alely A; a 1 — p pravdépodobnost alely A,
v populaci.
Pro gama funkci plati znamy vzorec

I'(n)=(n—-1Cn-1)

a jeho opakovanym pouzitim ziskame

F'(A+n)= F(A)n (A +1).

7

I
o

Potom (4.2) muzeme upravit:

[0 Ow+ ) T (A (L —p) +1)
15 (A +1)

Po dosazeni A = (1 — 0) /0 a tpravé dostavame

P(m,n —m) =

m—1 n—m—1

[I (A=0)p+0i) T ((1—06)(1—p)+0i)
P(m,n —m) = = — =0 . (4.3)
1:[0 (1—0+06i)

Jmenovatel 1ze jesté upravit:

|
—

n

(1—0+6) = (1—0)-1-(146)-(1+ (n—2)0) =

s
Il
=)

n—2

= (1-0)JJ(1+00)

i=1
Rovnost (4.3) je potom tvaru

m—1 n—m—1

[[ (1=0)p+0i) TI ((1—0)(1—p)+0i)

P(m,n —m) = = — . (4.4)

(1—0) [] (1+6i)

=1

3

Il
=)

3
|

o
I

Vzorec (4.4) se nazyva beta-binomicka (vybérova) formule (beta-
binomial sampling formula). Plati pro usporddané vybéry; pokud
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bychom ji chtéli pouzit i pro vybéry neusporadané, staci ji vynasobit
binomickym ¢islem (:1)

V dalsim vsak budeme vyuzivat spise dusledek beta-binomické for-
mule, ktery si nyni odvodime. Predpokladejme, ze jsme dosud ze subpo-
pulace vybrali n alel; m z nich typu Ay, n—m typu As. Chtéli bychom zjis-
tit podminénou pravdépodobnost P(A;|AT, A3™™), ze pristi alela bude
typu A;:

P(A™, AT P(m+1l.n—m
P, agm) — DU AT P )

P (AP, A7) P(m,n—m)
1 (@-0)p+0)
=1 (1+67) (1 — e)p + mb

@
m—1

M opey 1+{n—1)0"
1=0
Tf[f(Hez’)

Pokud bude ve vzorci

(1-0)p+mb
l1+(n—-1)6

P(AL AT, Ap~) = (45)
m nebo n — m rovno nule, budeme na levé strané prislusny c¢len pro
jednoduchost vynechéavat.

Vsimnéme si, ze pokud dosadime do (4.5) § = 0, pravdépodobnost
vytazeni alely A; se rovnda p. Nebude uz tedy zdviset na diive vytazenych
alelach a podminénd pravdépodobnost se zméni na nepodminénou.

Vzorec (4.5) jsme odvodili pro dvé alely, ale pouzit ho lze i v pfipadé,
ze se na daném lokusu rozlisuje vice alel. Jestlize pocitame pravdépodob-
nost, ze pristi alela bude A;, vime-li, ze z n predchozich jich bylo prave
m typu A;, muzeme vSechny ostatni alely, jichz bylo n — m, zahrnout
do souhrnného oznaceni AS.

Multialelicky lokus

Pokud na lokusu existuje K alel Aq,..., Ax s pravdépodobnostmi
D1y - DK Zfilpi = 1, vzorec (4.1) lze stejnym postupem jako u diale-
lického lokusu upravit na

{1 (= 0)p+ 00
Pimi,...,mg) = =10 , (4.6)

(1-0) nl_f (1+ 6i)

—=

mi—

kde n = my + ... + mg. Stejné jako (4.4), i vzorec (4.6) plati pro
uspotradané vybéry. Budeme-li chtit pracovat s neusporddanym vybérem,
je tieba vysledek vynasobit m1+|m[<'
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Analogicky vzorci (4.5) lze rovnéz ziskat podminénou pravdépodob-
nost
(1= 6)p; +my6

PAGIAT™, . ATY, o ARR) = 1+(n—1)6

J

(4.7)

4.2 Aplikace beta-binomické formule

V sekci 2.3 jsme odvodili vzorec pro vypocet aposteriorni pravdépo-
dobnosti viny podezielého, v némz jsme pouzili vérohodnostni pomér
definovany vyrazem

P(E|C;, Ep)

(4.8)

Predpokladejme nyni, ze evidence FE, kterou chceme zahrnout, je
tvofena pouze informaci o tom, zZe pachatel a podeziely maji stejny
DNA profil (ozna¢me jej pismenem D). Toho lze doséhnout tim, ze DNA
evidence bude vyhodnocovana jako posledni a veskerou diive ziskanou
evidenci i informace o okolnostech zlo¢inu zahrneme do pocatecni evi-
dence Ey. Oznacme pachatele pismenem C' a podezielého pismenem S
(z anglickych terminu culprit a suspect); genotyp osoby budeme znagcit
pismenem G s vyznacenim piislusné osoby v dolnim indexu, tedy napf.
u pachatele a podezielého G¢ a Gg. Pismenem G budeme znacit i nadéle
také hypotézu, ze obzalovany je vinen, ale v tomto oznaceni nefiguruje
zadny dolni index, a proto by nemélo dojit k zameéné. Evidenci F muzeme
nyni psat ve tvaru Go = Gg = D a vzorec (4.8) jako

o P(GC == GS == DlC“Eo)
- P(Gc =Gs = D|G, Ey)

R; (4.9)
(pro vétsi prehlednost budeme psét oznaceni vérohodnostniho pomeéru
bez zduraznéni poc¢ateéni a zahrnované evidence).

V citateli predpokldadame, ze pachatelem je osoba i, muzeme proto
psat G; = Gg = D misto G¢ = Gs = D. Podobné ve jmenovateli:
je-li pachatelem podeziely, jev Go = Gg = D je ekvivalentni s jevem
Gs = D. (4.9) lze tedy zjednodusit na

P(G;=Gs = D|E)

P (Gs = D|Eo)
= P(G; = D|Gs = D, E). (4.10)

Ri:

Pravdépodobnost na pravé strané (4.10) se nazyva pravdépodobnost
shody genotypu (match probability). Je to podminéna pravdépodobnost,
ze osoba ndhodné vybrana z populace ponese dany genotyp, vime-li,
ze tento genotyp byl jiz u néjaké osoby z populace pozorovan. Vzta-
huje se tedy ke dvéma osobam a je vzdy vétsi nebo rovna nepodminéné
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pravdépodobnosti nalezeni daného genotypu. Rovnost nastava pouze a
prave tehdy, kdyz jsou dané genotypy nezavislé. Jak jsme vsak jiz zminili
na zacatku této kapitoly, pokud uvazované osoby pochazeji ze stejné
subpopulace, neni nezavislost genotypu (a tudiz ani genetickych profili)
splnéna. K vyéisleni pravdépodobnosti shody genotypu proto vyuzijeme
vysSe odvozenou beta-binomickou formuli a jeji dusledek v podobé vzorce
(4.5), resp. (4.7).

Predpokldadejme nejprve, ze pachatel ma homozygotni profil A;A;.
V souladu se vzorcem (4.10) bychom chtéli vypocitat, jaka je na zakladé
znalosti této informace pravdépodobnost, ze podeziely ma stejny ho-
mozygotni profil:

= P(4;]A}) - P(4;]47)
Tyto podminéné pravdépodobnosti dokazeme vypocitat pomoci vzorce

(4.5); nejprve do néj dosadime m = n = 2, poté m = n = 3. Celkem tedy
plati

[(1 = 6)p; +26][(1 —6) p; + 30]
(1+0)(1+20)

Podobné postupujeme pro heterozygotni profil A;Ay:

= P(A|ATALP(A; A} A}) = P(A;|AJAT)P(AL|ATAL). (4.12)

R; = (4.11)

Pro vy¢cisleni v obou vzorcich na spodnim fadku (4.12) dosadime m =
1,n=2am=1,n = 3, pouze dojde k zdméné hodnot p; a p;. Celkem
vychazi

1= 0)p; +61{(1 = 0) pr. + 0]
(1+0)(1+26) '

Vsimnéme si, ze oba postupy ze (4.12) daly stejny vysledek. Tato
shoda vyplyva ze vzorce (4.5). Jmenovatel v ném totiz zavisi pouze na n,
a tudiz je v obou ptipadech stejny. Podobné m lezi v (4.5) pouze v Citateli,
a ten tak zavisi u kazdé alely pouze na tom, kolikrat byla dana alela
v dosavadnim prubéhu vybrana z populace, a nikoli na tom, kolikrat se
vyskytly alely jiné. Vyse fec¢ené plati i pro vzorec (4.7), takze muzeme
tento odstavec shrnout nasledujici rovnosti:

R, =2 { (4.13)

(it )l
I g!
(1= 0)pa, + 18] (L= O)pa, + (my + 1~ 1)6]
[+ (mi+ - +mg—1)0]
[(1 — 9)pAK + mKH] . [(1 — Q)pAK + (mK + lK — 1) 9]

(4.14
L+ (my+-+mg+l 4+ +lg —1)0] (4.14)

P(Ag177Al[I((|Agn177A7I?K) =
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Ackoli tento vzorec vypada dosti slozité, jeho pouziti je snadné a pro
rychly vypocet vhodnéjsi nez jeho jednodussi formy (4.5) a (4.7). Ukaze-
me si pouziti (4.14) na konkrétnim piiklade.

Priklad

Chceme spocitat pravdépodobnost P(A;, A2, A3] A%, A2). Do (4.14) tedy
dosadime K = 3, m; = 6, mg = 2 a mg = 0 (celkem my + mg + m3 = 8);
délellzlgzla12:2:

P (Ah A§> A3|A?7 Ag) =
12[(1 — 6) pa, + 60][(L — 6) pa, + 20][(1 — 6) pa, + 30][(1 — 6) pa,]
T+ 701 [1 + 801 [1 + 961 [1 + 106]

Mame 8 alel diive vybranych a 4 alely, jejichz pravdépodobnost vybrani
chceme spocitat. Ve jmenovateli i ¢itateli proto budou ¢tyii zavorky.
Ve jmenovateli se od sebe 1isi koeficientem u @, ktery roste od 8 =1 =7
do 7+ 4 —1 = 10. V citateli odpovidaji dvé zavorky alele A, - ty se
od sebe lisi opét pouze koeficientem u 6 - a po jedné zavorce alelam A,
a As. Koeficient u 6 je roven poctu stejnych alel jiz vybranych z popu-
lace. Zlomek zavérem nasobime 4! (odpovidajici 4 alelam) a délime 112!1!
(odpovidajici poétum jednotlivych alel).
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Kapitola 5

Smeési DN A

V nékterych ptripadech se stava, ze geneticky material, jenz byl nale-
zen na misté ¢inu, je smési DNA nékolika osob; tuto smés oznacime FEg.
Pocet prispévatelu do této smési muze byt zndm ¢i odhadovan z okolnosti
zloCinu, ale obvykle je pocet prispévatelu stanoven jako polovina poctu
pozorovanych alel. To znamenad, Ze pozorujeme-li napiiklad ve smési tii
nebo ¢tyfti alely, soudime, ze se jedna pravdépodobné o smés DNA dvou
osob. V této kapitole si ukdzeme nejcastéjsi pripady. Evidenci budeme
nyni vzdy rozumeét smés z mista ¢inu a genetické profily vsech znamych
osob.

5.1 Obét a podeziely

Piedpoklddejme, Ze do smési nalezené na misté ¢inu pirispély obét
(z anglického terminu victim ji budeme znacit V') a jedna nezndma osoba.
Vérohodnostni pomér R; definovany vzorcem (2.2) muzeme nyni napsat
jako
P(Ec,Gs, Gy|C;
R, = (Ec, Gs, Gv|Ci) (5.1)
P(Ec,Gs, Gv|G)
(Pro prehlednost vynechdvame pocatecni evidenci Ey.)
Jelikoz profily Gy, Gg nezavisi na tom, zda podeziely a obét piispivaji
do smeési, 1ze (5.1) déle zjednodusit:

R = P(EC’GSJGV7Ci) P(Gs,Gv|Cz) _
'~ P(Ec|Gs,Gv,G) P(Gs,Gy|G)
_ P(Ec|Gs, Gy, C)) _ P(Ec|Gy,C;) (5.2)
P(Ec|Gs,Gv,G) P (Ec|Gs,Gyv,G) :

Posledni tpravu jsme mohli provést diky tomu, ze za predpokladu, ze
pachatelem je osoba i, podeziely nepiispiva do smési.
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Smeés ctyr alel
Nejprve se podivame na piipad, ze je smés tvorena ¢tyimi alelami.
Predpokladejme, ze plati nasledujici podminky:

1. Z4dné dvé uvazované osoby nejsou v pifbuzenském vztahu.
2. Populace je homogenni (tj. § = 0).

3. V populaci plati Hardyova-Weinbergova rovnovaha.

Necht je smés tvofena alelami A, B,C, D se zndmymi celkovymi prav-
dépodobnostmi vyskytu v populaci pa, ps, pc, pp; necht podeziely md
alely A, B a obét C, D. Jmenovatel ve vzorci (5.2) je roven jedné, ¢itatel
je roven pravdépodobnosti pozorovani osoby s alelami A, B, coz za vyse
uvedenych predpokladu je 2papp. Vérohodnostni pomér je tedy roven

R; = 2paps.

Predpokladejme nyni, ze vSechny tii uvazované osoby maji navzajem
stejny stupen piibuznosti vyjadieny coancestry koeficientem 6. Potom
podle (4.14)

2[(1—0)pa+0][(1 —9)p3+0].

R; = P(AB|ABCD) = (1+36) (1 + 46)

(5.3)

Smés tri alel

V pripadé vyskytu tif alel ve vzorku je rovnéz potieba predpokladat
minimalné dva prispévatele do smési. Uvazujme tedy alely A, B, C's prav-
dépodobnostmi vyskytu v populaci pa, pg, pc. Je-li obét homozygot pro
alelu C', pak dostaneme stejné vysledky jako v pripadé smési Ctyi alel.

Predpoklddejme tedy, Ze obét je heterozygot s alelami A, B. Necht
podeziely je homozygot pro alelu C' a jsou splnény podminky 1 az 3.
Jmenovatel vzorce (5.2) je opét roven jedné, citatel je tentokrat roven
pravdépodobnosti pozorovani osoby, ktera ma alelu C' a zaroven nema
jinou alelu nez A, B nebo C. Proto

R; = P(AC) + P(BC) + P(CC) = 2papc + 2pspe +p5 - (5.4)
K zahrnuti popula¢ni struktury opét vyuzijeme vzorce (4.14):
R; = P(AC|ABCC)+ P(BC|ABCC)+ P (CC|ABCC) =
2[(1 = 0) pa+0][(1 — 0) pc + 26]

[
(14 30) (1 +46)
L 210=0)ps +0][(1=0) po + 20
(14 30) (1+46)
[(1—0)pc +30] [(1 — 0) pc + 20)] _
(14 30) (1 + 46)
= 0pe M=) G+ 2ptpe) £ T
(1+30) (1+ 40)
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V predchazejicim vypoctu jsme predpokladali, ze podeziely je ho-
mozygot pro alelu C'. Je-li heterozygotem s alelami A a C', respektive
B a C, za platnosti podminek 1 az 3 vzorec (5.4) zustdva nezménén;
v piipadé zahrnuti populaéni struktury dostaneme stejnym postupem
v obou ptipadech vérohodnostni pomér

[(1—0)pc + 0] [(1 — 0) (2pa + 2p5 + po) + 80]

By = (1+36) (1 + 40)

. (5.6)

5.2 Podezrely a neznama osoba

Neékteré vzorky z mista ¢inu obsahuji DNA od vice nez jedné osoby,
ale pouze jedna znama osoba je podezield byt prispévatelem do smési.
Je tteba definovat, jak vypadaji hypotézy G a C; ze vzorce (2.2):

G : pachateli jsou podeziely a neznama osoba N

C; :pachateli jsou osoba i a neznaméa osoba N.

Podobné jako v sekci 5.1 dostaneme

 P(E[C)
=5 (Ec|Gs,G) 57)

Smeés ctyT alel

Uvazujme alely A, B, C', D s prislusnymi pravdépodobnostmi p4, pg,
pco, pp a necht Gy = AB. Pii splnéni podminek 1 az 3 je jmenovatel
vzorce (5.7) roven pravdépodobnosti pozorovani osoby N s alelami C, D,
kterazto pravdépodobnost je 2pepp.

Citatel je za stejnych podminek roven pravdépodobnosti, ze osoby
i a N budou mit dohromady vsechny ctyti alely A,..., D. Takovychto
moznosti je Sest a jsou uvedeny v nasledujici tabulce:

G; Gy | P(Gi,GN)

AB | CD | 2paps - 2pcpp
AC | BD | 2papc - 2pBpp
AD | BC | 2papp - 2pBPC
BC | AD | 2pppc - 2papp
BD | AC | 2pgpp - 2papc
CD | AB | 2pcpp - 2paps

Celkem tedy
_ 24pappcpo

R;
2pcpp

= 12papp.
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Pro zahrnuti populacni struktury uvazujme opét stejnou miru pii-
buznosti mezi osobami i, N a S vyjadfenou coancestry koeficientem 6.
Vérohodnostni pomér vypocteme podle (4.14):

R P(ABCD|AB) B
‘' P(CDIAB)
24[(1=0)pa+6][(1—8)p+6](1—60)pc (1—6)pp
(110)(120)(1+30)(1+40)
2(1-6)pc(1-6)pp
1+6)(1126)
12[(1=0)pa+0][(1—0)pp +0]

(1+36) (1+ 46)

Smés tri alel

Méjme smés E¢ tvorenou alelami A, B, C's prislusnymi pravdépodob-
nostmi pa, ps, pc a necht jsou splnény podminky 1 az 3. Nejprve pied-
pokladejme, ze podeziely je homozygot pro alelu C'. Jmenovatel vzorce
(5.7) je potom roven pravdépodobnosti pozorovani osoby N s alelami
87 Qa t.] zpoC-

Citatel vypocitame jako pravdépodobnost ziskani vsech tii alel A, B,
C od osob i a N. Vsechny moznosti véetné ptislusnych pravdépodobnosti
jsou uvedeny v nasledujici tabulce:

G; | Gy P(G;,Gn)
AA | BC P - 2pBDC
BB | AC Ph - 2papc
CC | AB pé - 2DAPB
AB | AC | 2paps - 2papc
AB | BC' | 2paps - 2pspc
AB | CC | 2papp - p%

AC | AB | 2papc - 2paps
AC' | BB | 2papc - v

AC | BC' | 2papc - 2pppc
BC | AA | 2pgpe - Py

BC | AB | 2pppc - 2paps
BC | AC | 2pppc - 2papc

Sectenim pravdépodobnosti ve tretim sloupci dostaneme

12papspc (pa + pB + po) ,

vérohodnostni pomér potom vychazi

R; = 6pa (pa+ps +pc)-
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Nyni prostiednictvim 6 zahrime do vypoctu také populacni struk-
turu. Jmenovatel vzorce (5.7) vypocteme jako P(BC|AA). Ze vzorce
(4.14) dostaneme

2(1— )" pipe
(14+6)(1+20)

Nyni se zaméfime na citatel. Od osob i a N chceme ziskat ¢tyti alely,
mezi nimiz musi byt kazda z alel A, B, C' a zaroven zadna jind. Je zfejmé,
ze existuji jen tii takovéto kombinace: AABC, ABBC a ABCC'. Opét
zname pouze genotyp podezielého AA, potifebujeme tedy spocitat podmi-
néné pravdépodobnosti P(AABC|AA), P(ABBC|AA) a P(ABCC|AA)
a poté je secist. Dosazenim do vzorce (4.14) dostaneme

12[(1 —0)pa+20][(1 —0) pa+30] (1 — 0)2293]?0

P(AABCIAA) = (1+6)(1+20) (1 +30) (1 +40) ’
C12[(1—=0)pa+20][(1 - 0)pp + 0] (1 — 0)° pepc

PIABBCIAA) = (14 0) (1+20) (1+30) (1 + 40)

P(ABCC’AA) _ 12 [(1 - e)pA + 20] [(1 - Q)pc + 9] (1 B 6)2poC.

(14+60)(1+4260)(1+360) (1 + 46)
Cely vérohodnostni pomér je potom tvaru

6[(1—0)pa+20][(1—0)(pa+pp+pc)+ 50
(14 30) (1 + 40)

Je-li podeziely heterozygotem s alelami A, B, zustava citatel vzorce
(5.7) stejny a ve jmenovateli je pravdépodobnost, Ze nezndmé osoba bude
mit alelu C' a zdroven nebude mit jinou alelu nez A, B, C'. Jmenovatel je
proto roven souctu pravdépodobnosti vyskytu genotypu AC, BC a CC
a vérohodnostni pomeér vychéazi za podminek 1 az 3

R = . (5.9)

~ 12paps (pa +p5 +pc)

R, = 5.10
2pa + 2pB + po (5.10)

Pro zahrnuti populacni struktury opét pocitame citatel a jmenovatel
zvlast. Ve jmenovateli spocitdme pomoci vzorce (4.14) pravdépodobnosti
P(AC|AB), P(BC|AB) a P(CC|AB); jejich se¢tenim dostaneme

2(1—0)pc [(1—0)(2pa+2ps + pc) + 50]
(15 0)(1+20)

V citateli spocitdme a poté secteme pravdépodobnosti P(AABC|AB),
P(ABBC|AB) a P(ABCC|AB). Dostaneme

12[(1 = 0) pa + 6][(1 — 0) pp + 6][(1 — ) (pa + pp + pc) + 50](1 — 6) pc
(1+6)(1+260)(1+30)(1+40)
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a vérohodnostni pomeér poté vychazi

12[(1 = 0)pa + 0](1 — O)pp + O](1 — 0)(pa + pB + pc) + 50
(1+360) (1+460) [(1 —6) (2pa + 2p5 + pc) + 50)

R;= (5.11)

5.3 Dva podezreli

V pripadé dvou podezrelych je nékolik moznosti, jak definovat hy-
potézy G a C;. Ukazeme si tedy nékolik vérohodnostnich pomért a jejich
interpretaci.

Oznac¢me Sy, Sy podezielé a iy, iy alternativni podezielé. Proti po-
deztelému S uvazujme tii ruzné vérohodnostni pomeéry:

P (Eli; a Sy jsou piispévateli do smési)

RO —
* P (E|S; a Sy jsou prispévateli do smési)

o P (Eli; a iy jsou piispévateli do smési)

P (E|S1 a S, jsou prispévateli do smési)

. P(Ei; a iy jsou prispévateli do smési)
Ry = - S . -
P (E|S; a i; jsou piispévateli do smési)

R¢ je pouzitelné pro stanoveni vahy evidence proti podezielému S,
za predpokladu, ze Sy je prispévatelem do smési. Ovsem pouziti RY
u soudu by odpovidalo tomu, ze S; je vinen, coz neni vhodné, pokud
jsou povazovani za spolupachatele a vyslychani soubézné. Tento véro-
hodnostni pomér je mozné pouzit napiiklad tehdy, jestlize se So ptizna;
vypocet je potom stejny jako v sekci 5.1.

R? odpovida stanoveni vdhy evidence proti S; a S, zéaroveii. Tento
postup vsak neodpovidd potfebé rozhodnout zvlast o viné S; a zvl4ast
0 viné Sy, proto ani R? nenf piilis vhodny.

R¢ stanovuje vahu evidence proti podezielému S, za predpokladu, ze
druhy pfispévatel je neznamy, aniz by bral v potaz, zda je S5 pachate-
lem ¢i nikoli. Proto je obvykle nejvhodnéjsi a nadale budeme obvyklym
znacenim R; myslet pravé jej.

Nebudeme nyni uz zkoumat vSechny moznosti jako v ptredchozich
sekeich, nebot postup je velmi podobny. UkdZeme si pouze pifpad smési
tii alel a v jeho zavéru rozebereme, jakou hodnotu mé vérohodnostni
pomeér pro nékteré konkrétni hodnoty parametri p a 6.

Necht smés z mista ¢inu obsahuje alely A, B,C, Gs, = AB a Gg, =
CC. Ekvivalentné vzorci (5.7) muzeme ziskat nasledujici vérohodnostni
pomer:

P(Ec = ABC|Gs, = AB,Gg, = CC, iy a iy jsou prispévateli)
P(Ec = ABC|Gs, = AB,Gg, = CC, Sy a iy jsou piispévateli)

R =
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Za predpokladu, ze jsou splnény podminky 1 az 3, vérohodnostni
pomér vychézi stejné jako ve vzorci (5.10), tedy

R 12paps (Pa + s + pc)
Z 2pa + 2pp + po

Pokud polozime p4 = pp = pc = p, potom R; = 36p?/5. S rostoucim
p roste i R;, maximélni je tedy pro p = 1/3; tehdy nabyva R; hodnoty
0, 8. Jaké jsou hodnoty R; pro néktera p, ukazuje néasledujici tabulka:

p || 1/3] 0,2 0,1 | 0,05 0,01
R; || 0,810,288 0,072 | 0,018 | 0,00072

S klesajici hodnotou p tedy roste aposteriorni pravdépodobnost viny
podezielého 5.

Predpokladejme tedy nyni, ze vSechny ctyii uvazované osoby jsou
vybrany ze stejné subpopulace charakterizované coancestry koeficientem
0 (ale mezi zddnou dvojici neni pribuzensky vztah). Citatel je souctem
podminénych pravdépodobnosti P(AABC|ABCC), P(ABBC|ABCC) a
P(ABCC|ABCC), jmenovatel potom ziskdme se¢tenim P(AC|ABCC),
P(BC|ABCC) a P(CC|ABCC). Celkem vychézi

12[(1 = O)pa + 0](1 — O)ps + 0](1 — 0)(pa + pB + pc)+76)
(1+50) (14 66) [(1 —6) (2pa + 205 + pc)+76]

R;= (5.12)

V nasledujici tabulce jsou uvedeny hodnoty R; pro nékterd p a 6:

oNp] 1/3 ] 0,2 | 0,1 [ 0,06 | 0,01 |
0% [ 0,8 10,28810,072] 0,018 [ 0,00072
1% []0,768 10,292 [ 0,083 0,0263 | 0,00356
2% 110,739 10,295 | 0,093 | 0,0346 | 0,00775
5% 10,668 | 0,301 | 0,120 | 0,0588 | 0,02489
10 % || 0,582 ] 0,304 | 0,152 | 0,0949 | 0,05797

Vidime, ze pro néktera pevna p vérohodnostni pomér s rostoucim
0 roste, pro nékterda p naopak klesa; pro nékteré hodnoty p dokonce
vérohodnostni pomér jakozto funkce parametru 6 neni monoténni (napf.
pro p =0,2).

V [6] se uvadi, ze konzervativni odhad hodnoty koeficientu 0 pro velké
subpopulace (napf. celé USA) je 0,01 a pro malé izolované subpopulace
0,03. V tomto rozmezi takika vyhradné plati, Ze s rostoucim 6 roste
také hodnota vérohodnostniho pomeéru. Zanedbani populaéni struktury
tedy obvykle svédéi v neprospéch obzalovaného. Vyjimkou je napriklad
piipad, kdy jsou v nalezené smési obsazeny vSechny znamé alely (jako
tomu bylo v piipadé tii alel, z nichz kazd4 méla pravdépodobnost 1/3).
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Kapitola 6

Rozsireni pro vice lokusu

V prikladé na konci sekce 3.1 jsme méli dany dvé slozky evidence
- vypovéd svédka a DNA-evidenci. Protoze jsme piedpokladali, Ze tyto
dvé slozky jsou vzajemné nezavislé, celkovy vérohodnostni pomér jsme
dostali vynasobenim vérohodnostnich pomeéru prislusejicich jednotlivym
polozkam. Podobné pravidlo (v anglicky psané literatufe nazyvané pro-
duct rule) bychom chtéli pouzit také v piipadé porovndni DNA profilu
na vice lokusech.

Postupem popsanym v ptredchozich kapitolach dostaneme vérohod-
nostni poméry pro jednotlivé zkoumané lokusy. Jejich zkombinovani skrze
vynasobeni vsak predpoklada statistickou nezéavislost a predpoklad sta-
tistické nezavislosti je zde ekvivalentni predpokladu nezavislosti geno-
typu na ruznych lokusech.

Genotypy dvou osob obvykle nezavislé nejsou, obzvlasté z duvodu
pifbuznosti, at uz v rameci rodiny, ¢ v rdmci subpopulace (viz sekci 3.4).
Nabizi se dvé moznd feseni. Muzeme vybirat geny lezici na ruznych chro-
mozomech; pak mezi nimi neexistuje zadnéa vazba a vyslednou hodnotu
dostaneme jako sou¢in hodnot odpovidajicich jednotlivym nezavislym
lokustim. Druhou moznosti (obecnéjsi, avsak slozitéjsi) je najit vnéjsi
faktor, pomoci kterého zavislé lokusy vyrovname tak, abychom poté
mohli pouzit vyse popsané pravidlo o nasobeni. Timto vnéjsim fakto-
rem je mira piibuznosti, vyjadiena koeficientem 6. Obnoveni alespon
priblizné nezavislosti pomoci vyrovnani vzhledem k mite ptribuznosti je
vsak tématem dosti obsirnym a v soucasné odborné literatute stale jeste
hojné zkoumanym, proto jej zde nebudeme vice rozebirat.
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Kapitola 7

Priloha 1

V této priloze jsou naprogramovany nékteré vzorce z kapitol 4 a 5
ve statistickém programu R. Na jednotlivé vzorce je odkazovano pomoci
jejich cisla v textu. Pied jejich aplikaci je potieba zadat hodnoty pa-
rametru 6 (zde oznacovaného jako t) a pravdépodobnosti p;, py, 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<-2x ((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*xpA+2*pB+pC) +7*t) /
((1+3%t) *x (1+4xt))

Vzorec (5.6):

Ri<=((1-t) *pC+t) * ((1-t) * (2*xpA+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) *x (1+4x*t))
Vzorec (5.9):

Ri<-6*((1-t)*pA+2*t)* ((1-t)* (pA+pB+pC) +5xt) /
((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*xt) * ((1-t) * (2*xpA+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*xpA+2*pB+pC) +7*t) )

Priloha 2

Pripojime zde rovnéz vzorce ze sekce 3.3. Naprogramované byly v soft-
waru Mathematica. Nepotiebuji zadné dalsi zadani, jejich vysledkem je
prvnich deset pozadovanych hodnot.

Tabulku koeficientti u ¢lenu e/N? v doporu¢ené aproximaci lze ziskat
nasledujicim prikazem:

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

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

(n+k+ 1), {k, -g, gl +

(1 - 4xe - exSum[1/27k, {k, 0, g - 2}])/(n + 1)])*
(1 - Together[Sum[e/(2" (Abs[k] - 1)

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

(1 - 4%e - exSum[1/27k, {k, 0, g - 2}1)/(n + 1)1)]11],
n -> Infinity], {g, 1, 103}]

Horni hranici intervalu, z néjz muzeme volit €, ziskame piikazem
Table[2°(g - 2)/(2°g - 1), {g, 1, 103}]
a tabulku optimalnich ¢ piikazem

Table[2"(g - 2)/(3%2°(g - 1) - 1), {g, 1, 10}]
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