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АННОТАЦИЯ
Обоснование. Технология «быстрой ДНК» в перспективе станет оперативной и высокоэффективной процедурой 

судебно-экспертного молекулярно-генетического исследования, направленного на получение генетической информа-
ции о принадлежности биологического материала конкретному лицу. 

Цель исследования. Работа представляет собой часть комплексных исследований, проводимых ФГБУ РЦСМЭ Мин-
здрава России, конечной целью которых является развитие новых высокоэффективных технологий молекулярно-гене-
тической индивидуализации и внедрение их в сферу деятельности отечественной судебно-медицинской экспертизы. 

Материал и методы. Методической основой работы является генотипирование полиморфных STR-локусов хро-
мосомной ДНК (анализ полиморфизма длины амплифицированных фрагментов хромосомной ДНК) в объектах биоло-
гической природы с помощью высокотехнологичных автоматизированных генетических анализаторов полного цикла. 
В настоящей работе использованы станции IntegenX RapidHIT 200 (IntegenX, США) и RapidHIT ID (Thermo Fisher-IntegenX, 
США).

Результаты. В качестве валидационных тест-объектов, которые были проанализированы с помощью автомати-
зированных генетических анализаторов полного цикла, исследованы образцы буккального эпителия и крови как наи-
более распространённые в судебно-медицинской практике. Далее были выполнены эксперименты с реальными объ-
ектами экспертного исследования: в качестве тест-образцов были исследованы сигаретные окурки, волосы, ногти, 
кости, жевательная резинка, смывы биоматериала с различных поверхностей. Полученные экспериментальные дан-
ные пригодны для судебно-экспертного молекулярно-генетического идентификационного анализа.

Заключение. На основании полученных данных можно констатировать, что технология «быстрой ДНК», реализо-
ванная в автоматизированных генетических анализаторах полного цикла, в целом отвечает представлению о целесо-
образности её внедрения в судебно-экспертную практику ДНК-идентификации. 

Ключевые слова: молекулярно-генетическая судебная экспертиза; технология «быстрой ДНК»; генетический 
анализатор полного цикла RapidHIT 200/RapidHIT ID.
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ABSTRACT
BACKGROUND: The study is a part of a comprehensive research conducted at the Russian Center of Forensic Medical 

Expertise of the Ministry of Health of the Russian Federation with the ultimate goal of development and implementation of new 
effective technologies for molecular genetic identity testing and kinship analysis in the realm of national forensic expertise. 

AIMS: The objective of the study is to evaluate the possibilities of the “Rapid DNA” technology in application to forensic 
DNA analysis. One may expect that this technology in the future will ensure the creation of an operational and highly effective 
procedure for forensic DNA profiling. 

MATERIAL AND METHODS: The methodical basis of the work is the genotyping of polymorphic STR-loci of chromosomal 
DNA in biological material using high-tech fully automated (full cycle) analytical platform RapidHIT: namely, RapidHIT 200 
(Integenx, USA) and RapidHIT-ID (Life Technologies/Thermo Fisher, IntegenX (USA) instruments.

RESULTS: Buccal epithelium and blood samples, while being the most common in a forensic DNA testing, have been 
examined as a validation test objects. Then experiments were carried out with real expert material such as cigarette butts, hair, 
nails, bones, chewing gum; swabs from different surfaces were examined as test samples as well.

CONCLUSIONS: Based on the data obtained, it can be stated that the Rapid DNA technology as it is implemented in the full-
cycle genetic analyzers IntegenX RapidHIT 200 (Integenx, USA) and RapidHIT ID (Thermo Fisher, IntegenX, USA), according to 
the criteria studied, in general supports the idea of to be introduced into the practice of forensic DNA analysis.

Keywords: forensic DNA identity testing; forensic DNA kinship analysis; Rapid DNA; genetic analyzer RapidHIT 200/RapidHIT ID.
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ОБОСНОВАНИЕ
Совершенствование и повышение эффективности 

молекулярно-генетических методик представляет оче-
видный интерес для судебных и следственных органов, 
поскольку на сегодняшний день это наиболее доказа-
тельные методы исследования биологических объектов 
при производстве судебно-медицинской экспертизы. 
В последнее время одной из горячих точек в этом на-
правлении стала разработка технологии так называемой 
«быстрой ДНК» (rapid DNA) ― вида судебно-экспертного 
анализа ДНК, осуществляемого с применением высоко-
технологичных автоматизированных генетических ана-
лизаторов полного цикла, которые обеспечивают вы-
полнение полного набора необходимых аналитических 
процедур с минимальным участием эксперта. 

Это понятно: в настоящее время для выполнения 
судебной молекулярно-генетической экспертизы необ-
ходимы специально оборудованные лабораторные по-
мещения, высококвалифицированный персонал и целый 
парк специализированной аппаратуры. Сам процесс пре-
дусматривает множество этапов, и на каждом этапе тре-
буется участие экспертов и лаборантов. При этом всегда, 
особенно при большом объёме работы, имеется риск че-
ловеческой ошибки. Меры по снижению этого риска при-
водят к дополнительным материальным затратам и уве-
личению сроков производства экспертизы. Преодоление 
этих негативных моментов стало побудительным мотивом 
разработки технологических подходов и технических ре-
шений, которые могли бы упростить и одновременно сде-
лать более надёжным процесс извлечения генетической 
информации из объектов биологической природы.

Очевидно, что достигнуть желаемой цели можно 
путём минимизации участия в этом процессе человека. 
В результате на рынке лабораторного оборудования по-
явилось несколько высокоспециализированных аналити-
ческих платформ, воплотивших в себе принцип «быстрой 
ДНК» и предназначенных для решения на новом уровне 
задач судебной молекулярно-генетической экспертизы. 
Отличительной чертой этих инструментов является пол-
ная автоматизация всего процесса генотипирования ― 
от первичной обработки исходного объекта до получения 
конечного результата.

Концепция «быстрой ДНК» была впервые сформули-
рована в 2010-х [1, 2]. Сейчас технология «быстрой ДНК» 
всё ещё имеет статус экспериментальной, однако нако-
пленный положительный зарубежный опыт [3–6] застав-
ляет задуматься о её внедрении в нашей стране. 

Цель исследования ― валидационное изучение 
возможностей технологии «быстрой ДНК» применитель-
но к судебно-экспертным молекулярно-генетическим 

исследованиям на примере использования аппарат-
но-программных комплексов полного цикла семейства 
RapidHIT: RapidHIT 200 (IntegenX, США) и RapidHIT-ID (Life 
Technologies/Thermo Fisher-IntegenX, США).

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ
Дизайн исследования

Одноцентровое, интервенционное, одномоментное пи-
лотное исследование.

Условия проведения
Исследование выполнено в 2018–2020 гг. на базе от-

дела молекулярно-генетических экспертиз ФГБУ «Россий-
ский центр судебно-медицинской экспертизы» Минздра-
ва России (РЦСМЭ). Автоматизированная рабочая станция 
полного цикла RapidHIT 200 (IntegenX, США) была предо-
ставлена в РЦСМЭ на апробацию компанией ООО «Аль-
гимед» (Россия) ― официальным представителем ком-
пании-производителя IntegenX на территории Российской 
Федерации.

Методы исследования
Начальный этап работы был нацелен на изучение воз-

можностей и недостатков одной из первых моделей ав-
томатизированных генетических анализаторов ― рабочей 
станции полного цикла RapidHIT 200 (IntegenX, США). По-
скольку формат оригинальной статьи не даёт возможности 
подробно вникнуть в схему и принцип работы устройства1, 
мы ограничимся лишь необходимым кратким описанием.

RapidHIT 200 позволяет анализировать до 7 образцов 
одновременно. Используемые наборы реагентов пред-
ставляют собой одноразовые картриджи, содержащие 
все необходимые компоненты для выделения ДНК, ПЦР-
амплификации и капиллярного электрофореза, а также 
ёмкости для загрузки исследуемых образцов. Разовый 
запуск состоит из двух картриджей, в каждом из которых 
имеется по 4 камеры для образцов. Исходные биологиче-
ские объекты, например образцы крови на специальных 
картах-носителях, проводят через процедуру пробопод-
готовки, которая в данном случае сводится к приготов-
лению вырезок заданного размера. Эти вырезки затем 
помещают в камеры в операционном картридже. После 
запуска системы все процессы осуществляются автома-
тически, без участия пользователя, с применением преду-
становленных протоколов. Длительность рабочего цикла 
менее 2 ч. 

RapidHIT 200 способна работать с тремя мультиплекс-
ными панелями: NGM Select (Life Technologies, США), 
PowerPlex 16HS (Promega, США) и GlobalFiler Express (Life 

1 Rapid DNA Solutions — Because Every Minute Counts [Internet]. ThermoFisher Scientific. Режим доступа: https://www.thermofisher.com/ru/
ru/home/industrial/forensics/human-identification/forensic-dna-analysis/dna-analysis/rapidhit-id-system-human-identification.html?cid=fl-
WE42547. Дата обращения: 15.10.2021.
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Technologies, США). Анализ данных производится с по-
мощью штатного программного обеспечения GeneMarker 
HID (SoftGenetics, США); результат читается на встроенном 
сенсорном экране. Процессированные данные оказыва-
ются совместимыми с различными базами данных и дру-
гим программным обеспечением для анализа файлов 
типа «.fsa» или «.hid» (например, GeneMapper ID-X, Life 
Technologies, США). 

Для изучения особенностей генотипирования биоло-
гических объектов с применением автоматизированной 
рабочей станции полного цикла RapidHIT 200 (IntegenX, 
США) в качестве валидационных тест-объектов были вы-
браны образцы буккального эпителия и образцы крови 
как наиболее распространённые в судебно-медицинской 
практике. В последнем случае тестирование предполага-
лось проводить в нескольких вариантах, используя для по-
становки эксперимента участки предмета-носителя разной 
насыщенности и площади ― от стандартной минивырез-
ки (punch) диаметром 1,2 мм до макровырезок площадью 
от 9 до 144 мм2. Далее по аналогичной схеме планирова-
лось выполнить эксперименты с реальными объектами экс-
пертного исследования. Для этого в качестве тест-образцов 
использовали сигаретные окурки, волосы, жевательную 
резинку, смывы биоматериала с различных поверхностей. 

Второй этап работы приурочен к тому моменту, когда 
модельный ряд генетических анализаторов полного цикла 
семейства RapidHIT расширился, и в дополнение к модели 
RapidHIT 200 появилась новая усовершенствованная анали-
тическая платформа «быстрой ДНК» ― автоматический ге-
нетический анализатор RapidHIT ID (Life Technologies/ Thermo 
Fisher-IntegenX, США), в связи с чем дальнейшая работа 
в рамках выполняемой НИР была переориентирована на ис-
пользование этой новой модели рабочей станции. 

Технологический принцип работы станции RapidHIT ID 
такой же, как и станции RapidHIT 200, ― генотипирование 
полиморфных STR-локусов хромосомной ДНК. Система 
состоит из основного блока; одноразовых картриджей, 
содержащих все необходимые компоненты для экстра-
гирования ДНК, её последующей амплификации и элек-
трофоретического фракционирования амплифицирован-
ных продуктов; встроенного программного обеспечения. 
Для генотипирования используется высокотехнологичная 
мультиплексная аналитическая панель GlobalFiler Express 
(Life Technologies, США): возможно также использование 
панели AmpFLSTR NGM SElect Express этого же произ-
водителя. Основное функциональное отличие заключа-
ется в ограничении самостоятельного пользовательско-
го выбора аналитического протокола: тот или иной тип 
картриджа (на сегодняшний день имеются два типа) 
строго предопределяет выбор одного из предустанов-
ленных рабочих циклов, оптимизированных для работы 

с референтными образцами или иными объектами. Вто-
рое отличие ― анализ электрофореграмм с помощью 
того же штатного программного обеспечения GeneMarker 
HID (SoftGenetics, США) позволяет осуществлять после-
дующий импорт данных в аналитическое ПО RapidLink 
(IntegenX-Life Technologies, США) для выполнения рас-
ширенного сравнительного анализа генотипов2.

Исходя из того, что основная задача всего исследо-
вания ― это изучение функциональных возможностей 
технологии «быстрой ДНК» в применении к объектам 
судебно-экспертного исследования, на втором этапе ра-
боты в качестве приоритетной была поставлена задача 
оценить на количественном уровне разрешающую спо-
собность аналитической платформы RapidHIT ID, а именно 
возможность разделять амплифицированные фрагменты 
ДНК с разницей в длине равной одному нуклеотиду. 

Этическая экспертиза
Проект научного исследования рассмотрен и одобрен 

на заседании локального этического комитета ФГБУ «Рос-
сийский центр судебно-медицинской экспертизы» Мин-
здрава России от 03.12.2021 (протокол No5).

РЕЗУЛЬТАТЫ
Результатом первого этапа работы стали полученные 

полные генетические профили для всех взятых на иссле-
дование валидационных образцов. Все эксперименты вы-
полняли с использованием в качестве основного и пред-
почтительного варианта мультиплексной панели RapidHIT 
GlobalFiler Express Kit (Life Technologies, США), которая 
относится к последнему поколению аналитических STR-
панелей и позволяет проводить генотипирование сразу 
24 полиморфных локусов хромосомной ДНК. Репрезента-
тивные данные (электрофореграммы) приведены на рис. 1.

Важно отметить, что эти данные оказались полностью 
сопоставимыми с результатами генотипирования, полу-
ченными по традиционной технологии. Этот вывод явился 
результатом отдельной аналитической работы: два одина-
ковых биологических образца от одного и того же человека 
(использовали заведомо известные данные биологических 
образцов из архива проведенных экспертиз) были геноти-
пированы параллельно ― один по технологии «быстрой 
ДНК» с использованием станции RapidHIT 200, второй ― 
по традиционной многоэтапной схеме судебно-экспертного 
анализа ДНК: экстрагирование и очистка генетического ма-
териала / оценка матричной активности ДНК в полученном 
препарате / постановка мультиплексной ПЦР / электрофо-
ретическое фракционирование амплификационных про-
дуктов. Результаты генотипирования, одинаковые во всех 
гомологичных локусах, представлены на рис. 2.

2 Rapid DNA Solutions — Because Every Minute Counts [Internet]. ThermoFisher Scientific. Режим доступа: https://www.thermofisher.com/ru/
ru/home/industrial/forensics/human-identification/forensic-dna-analysis/dna-analysis/rapidhit-id-system-human-identification.html?cid=fl-
WE42547. Дата обращения: 15.10.2021.
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Рис. 1. Генетические профили (электрофореграммы), полученные при помощи генетического анализатора RapidHIT 200: а ― об-
разец буккального эпителия на стандартном аппликаторе; b ― образец крови на бумажном носителе (вырезка � 1,2 мм).
Fig. 1. Analitycal electropherograms obtained with RapidHIT 200: a ― dried buccal swab on standard applicator; b ― dried blood sample 
deposited on paper card (punch � 1,2 мм)

Рис. 2. Генетические профили (фрагмент электрофореграммы), полученные для одного и того же образца буккального эпителия 
с использованием генетического анализатора полного цикла RapidHIT 200 (а) и по стандартной процедуре генотипирования с ис-
пользованием генетического анализатора ABI 3500 (b).
Fig. 2. Analitycal electropherograms (a partial image is shown ) obtained for the two samples of the same buccal swab: a ― with RapidHIT 
200; b ― with ABI 3500 (through standard DNA profiling procedure). 

a b

a b
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Сопоставимыми оказались также величины среднего 
значения уровня детектируемого сигнала и дисбаланса 
пиков для гетерозиготных генотипов. Репрезентативные 
данные для RapidHIT 200 приведены в таблице.

Далее по такой же схеме были выполнены экспе-
рименты с реальными объектами экспертного иссле-
дования: в качестве тест-образцов были взяты сига-
ретные окурки, волосы, жевательная резинка, смывы 
биоматериала с различных поверхностей. В последнем 
случае целью была оценка возможности работы с так 
называемыми контактными следами, остающимися 
на поверхности предметов в результате их физического 
взаимодействия с телом человека, как модель приме-
нения методики «быстрой ДНК» для анализа подобных 
объектов в экспертной практике, а также для мони-
торинга контаминации рабочих поверхностей и обо-
рудования в лаборатории. В ходе этого эксперимента 
положительные результаты с качественными генети-
ческими профилями (средняя интенсивность сигналов 
486–2500 RFU) были получены, в том числе, для смы-
вов с двух кофейных чашек и с руля автомобиля. Полу-
ченные результаты генотипирования выборочно пред-
ставлены на рис. 3. 

Отмечаем, что установленные генотипические профи-
ли полностью совпали с генотипом индивидуумов, кото-
рые контактировали с данными предметами, что можно 

расценивать как независимое подтверждение истинности 
полученной генетической информации. 

В связи с тем, что в 2019 г. модельный ряд генетиче-
ских анализаторов полного цикла семейства RapidHIT был 
расширен, и в дополнение к модели RapidHIT 200 была 
выпущена новая усовершенствованная аналитическая 
платформа «быстрой ДНК» ― автоматический генети-
ческий анализатор RapidHIT ID (Life Technologies/Thermo 
Fisher-IntegenX, США), дальнейшая работа в рамках вы-
полняемой НИР была переориентирована на использова-
ние этой новой модели рабочей станции. 

Исходя из того, что основная цель настоящего ис-
следования ― это изучение применительно к объектам 
судебно-экспертного исследования функциональных воз-
можностей технологии «быстрой ДНК» (которая в изуча-
емом нами частном случае реализована в генетических 
анализаторах RapidHIT), в качестве приоритетной была 
поставлена задача оценить на количественном уровне 
разрешающую способность аналитической платформы 
RapidHIT ID, а именно возможность разделять (дифферен-
цировать) амплифицированные фрагменты ДНК с разни-
цей в длине равной одному нуклеотиду. 

С целью удостовериться, что генетический анализа-
тор полного цикла RapidHIT ID отрабатывает требуемый 
аналитический уровень точности, были генотипирова-
ны три биологических образца от трёх индивидуумов 

Таблица. Репрезентативные данные для RapidHIT 200
Table. Representative data for RapidHIT 200

Маркер Аллели Сигнал (среднее значение) Дисбаланс пиков
D3S1358 14,16 2189 0.86
vWA 16,18 382 0.97
D16S539 9,11 967 0.86
CSF1PO 10,12 557 0.92
TPOX 8,9 1010 0.96
Amel Х 927 -
D8S1179 12,14 220 0.95
D21S11 28,29 651 0.90
D18S51 16,18 604 0.96
D2S441 12,14 2412 0.94
D19S433 14,14 9130 -
THO1 9.3,10 2085 0.85
FGA 20,23 2855 0.99
D22S1045 16,16 3295 -
D5S818 12,13 704 0.98
D13S317 9,10 787 0.65
D7S820 9,12 2150 0.97
SE33 27.2,27.2 4810 -
D10S1248 13,14 2249 0.95
D1S1656 14,18.3 707 0.63
D12S391 18,19 1416 0.77
D2S1338 17,18 1120 0.90
Среднее значение 1874 0.89
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Рис. 3. Генетические профили (электрофореграммы), полученные с использованием генетического анализатора RapidHIT 200: а ― 
биологические следы на окурке сигареты; b ― биологические следы на крае кофейной чашки.
Fig. 3. Analitycal electropherograms obtained with RapidHIT 200: a ― cigarette butt; b ― swab from the edge of a coffee cap.

(использовали заведомо известные данные биологи-
ческих образцов из архива проведенных экспертиз) 
имеющих в своих генотипических характеристиках 
аллельные пары с однонуклеотидными различиями 
в размерах аллельных вариантов, а именно D1S1656 
{15.3 ; 16}{16.3 ; 17} и TH01 {9.3 ; 10}. Дополнительно 
был исследован ещё один образец с непредставленной 
в штатном маркере аллельной парой D12S391 {19.3 ; 20}. 
Параллельно было выполнено генотипирование этих 

же объектов по традиционной многоэтапной схеме су-
дебно-экспертного молекулярно-генетического анализа 
хромосомной ДНК. 

Репрезентативные данные генотипирования одного 
из таких образцов ― с генотипической аллельной па-
рой D1S1656 {16.3 ; 17} ― по технологии «быстрой ДНК» 
с использованием станции RapidHIT ID представлены 
на рис. 4 (а). Для сравнения, на рис. 4 (b) представлен 
результат генотипирования того же самого тест-объекта 

Рис. 4. Генетические профили (фрагмент электрофореграммы), полученные для одного и того же тест-объекта (образец крови) 
с генотипической аллельной парой D1S1656 {16.3 ; 17} с использованием генетического анализатора полного цикла RapidHIT ID (а) 
и по стандартной процедуре генотипирования с использованием генетического анализатора ABI 3500 (b).
Fig. 4. Analitycal electropherograms (a partial image is shown) obtained for the same blood sample with the genotype D1S1656 {16.3 ; 17}: 
a ― with RapidHIT ID; b ― with ABI 3500 (through standard DNA profiling procedure). 

a b

a b



DOI: https://doi.org/10.17816/fm678

36
ORIGINAL STUDIES Russian Journal of Forensiс MedicineVol 7 (4) 2021

с генотипической аллельной парой D1S1656 {16.3 ; 17} 
по традиционной схеме. 

Дополнительные результаты исследования
Отдельно стоит отметить, что в работе с RapidHIT ID 

(Life Technologies/Thermo Fisher-IntegenX, США), как в слу-
чае использования генетического анализатора RapidHIT 
200 (IntegenX, США), оставшийся в картридже после про-
цессинга образец при необходимости можно использо-
вать для повторного анализа, поскольку уровень полезно-
го сигнала уменьшается не более чем в два-три раза. Это 
повышает привлекательность использования технологии 
«быстрой ДНК» по сравнению с традиционной.

ОБСУЖДЕНИЕ
Резюме основного результата исследования

С помощью применения автоматизированных ге-
нетических анализаторов полного цикла RapidHIT 200 
(IntegenX, США) и RapidHIT ID (Life Technologies/Thermo 
Fisher-IntegenX, США) были исследованы в качестве вали-
дационных тест-объектов образцы буккального эпителия 
и образцы крови человека; выполнены также экспери-
менты с реальными объектами экспертного исследова-
ния, такими как сигаретные окурки, волосы, ногти, кости, 
жевательная резинка, смывы биоматериала с различных 
поверхностей. Достигнутые результаты оцениваются авто-
рами как положительные в части решения поставленных 
валидационных задач в области технологии «быстрой 
ДНК» и в целом как перспективные с точки зрения их ре-
ализации в практическом направлении.

Обсуждение основного результата исследования
Основная задача настоящего исследования ― это изу-

чение функциональных возможностей технологии «быстрой 
ДНК» в применении к объектам судебно-экспертного мо-
лекулярно-генетического исследования. Исходя из этого, 
в качестве приоритетной задачи было предпринято изуче-
ние на количественном уровне разрешающей способности 
аналитической платформы RapidHIT ID (Life Technologies/
Thermo Fisher-IntegenX, США) в плане возможности диф-
ференцирования амплифицированных фрагментов ДНК 
с разницей в длине равной одному нуклеотиду. 

Это очень важная характеристика, которая играет 
принципиальную роль при позиционном сопоставлении 
сигналов на электрофореграмме. Для адекватного срав-
нения амплификационных профилей требуется, чтобы 
применяемая аналитическая система позволяла надёжно 
различать аллельные варианты, отличающиеся по длине 
как минимум на одно повторяющееся звено (так называ-
емый аллельный шаг). Иначе можно ошибочно признать 
идентичными те анализируемые фрагменты ДНК, которые 
на самом деле имеют близкую, но не одинаковую длину. 

Для большинства используемых в качестве марке-
ров STR-локусов хромосомной ДНК, у которых длина 

повторяющейся кор-последовательности составляет 4–5 пар 
нуклеотидов, «аллельный шаг» имеет такую же величи-
ну. При средней длине амплифицированных фрагментов 
порядка 200–400 пар нуклеотидов (п.н.) это означает, 
что для целей дифференцирования соседствующих алле-
лей применяемые на практике молекулярно-генетические 
индивидуализирующие тест-системы, основанные на ана-
лизе полиморфизма длины STR-локусов с варьирующим 
числом тандемных повторов, должны быть способны 
различать фрагменты ДНК, которые отличаются по длине 
на 1–2%. Такая разрешающая способность вполне до-
стижима для современных систем электрофоретическо-
го фракционирования ДНК. Но это ― в общем случае. 
В частной реальности ситуацию существенно усложняет 
факт наличия у некоторых STR-локусов «неканонических» 
аллелей, которые могут отличаться от соседних аллелей 
на меньшую длину, чем стандартный «аллельный шаг» 
в четыре нуклеотида. Так, например, в аналитической 
мультиплексной панели RapidHIT GlobalFiler Express Kit 
(Life Technologies, США) в двух из 24 используемых STR-
локусов хромосомной ДНК имеются заявленные произво-
дителем (и они достаточно распространены) такие «не-
канонические» аллели, которые отличаются от соседних 
аллелей не на четыре, а всего лишь на один нуклеотид: 
это аллели 14.3, 15.3 и 16.3 в локусе D1S1656 и аллель 
9.3 в локусе TH01. Разница в длине между аллельны-
ми парами D1S1656 {14.3÷15 (186÷187 п.н.)}, {15.3÷16 
(190÷191 п.н.)} и {16.3÷17 (194÷195 п.н.)} составляет, со-
ответственно, 0,53; 0,52 и 0,51%, а для аллельной пары 
TH01 {9.3÷10 (205÷206 п.н.)} эта разница составляет менее 
0,49% [7]. Разрешение на таком уровне способна обеспе-
чить уже далеко не любая электрофоретическая система. 

При испытательном анализе штатного аллельного 
маркера нами было показано, что генетический анали-
затор полного цикла RapidHIT ID, работающий в режиме 
«быстрой ДНК», способен достоверно дифференцировать 
указанные аллели. Тем не менее необходимо было убе-
диться, что требуемая дискриминирующая способность 
обеспечивается не только на уровне анализа поставляе-
мого производителем специально подготовленного про-
дукта, но и на уровне реальных объектов экспертизы.

С целью удостовериться, что генетический анализатор 
RapidHIT ID отрабатывает требуемый аналитический уро-
вень точности, были генотипированы три биологических 
образца от трёх индивидуумов, имеющих в своих гено-
типических характеристиках указанные аллельные пары 
с однонуклеотидными различиями в размерах аллельных 
вариантов, и дополнительно ещё один образец с более 
редкой «неканонической» аллельной парой D12S391 
{19.3 ; 20 (241÷242 п.н.)}, для которой разница в длине 
ещё меньше — всего лишь 0,41%. 

Параллельно было выполнено генотипирование этих 
же объектов по традиционной многоэтапной схеме судеб-
но-экспертного молекулярно-генетического анализа хро-
мосомной ДНК: экстрагирование и очистка генетического 
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материала / оценка матричной активности ДНК в полу-
ченном препарате / постановка мультиплексной ПЦР / 
электрофоретическое фракционирование амплификаци-
онных продуктов. 

Полученные экспериментальные данные наглядно 
продемонстрировали высокую дискриминирующую спо-
собность аналитической платформы RapidHIT ID, реа-
лизующей технологию «быстрой ДНК»: во всех случаях 
в полностью автоматическом режиме была достигнута 
достоверная дифференциация однонуклеотидных алле-
лей. Такие результаты пригодны для судебно-экспертного 
молекулярно-генетического идентификационного ана-
лиза практически на тех же условиях, что и результаты 
судебно-экспертного молекулярно-генетического ана-
лиза хромосомной ДНК, выполненного по традиционной 
многоэтапной схеме. 

Ограничения исследования
Как сказано выше, достигнутые результаты представ-

ленной работы оцениваются авторами как положитель-
ные в части решения поставленных валидационных задач 
в области технологии «быстрой ДНК» и в целом как пер-
спективные с точки зрения их реализации в практическом 
направлении. Однако надо понимать, что это лишь на-
чальная и самая общая оценка. Для поднятия описанного 
в настоящей работе лабораторного методического подхода 
до уровня стандартизованной экспертной процедуры не-
избежно требуется проведение дополнительных, более 
широких и более глубоких исследований. Тогда сделанные 
наработки могут быть использованы для создания полно-
ценной судебно-экспертной методики применения техно-
логии «быстрой ДНК» для генотипирования полиморфизма 
амплифицированных фрагментов хромосомной ДНК чело-
века. Авторы продолжают работу в этом направлении.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
В ФГБУ РЦСМЭ Минздрава России в рамках утверж-

дённых государственным заданием плановых тем НИР 
выполняются комплексные исследования, проводимые 
с конечной целью развития и внедрения новых высоко-
эффективных технологий молекулярно-генетической 
индивидуализации в сферу деятельности отечественной 
судебно-медицинской экспертизы. Настоящее оригиналь-
ное исследование выполнено в русле этого направления 
и посвящено изучению возможностей технологии «бы-
строй ДНК» в применении к судебно-экспертным моле-
кулярно-генетическим исследованиям. 

На основании полученных экспериментальных данных 
можно заключить, что технология «быстрой ДНК», реа-
лизованная в тестируемых в настоящей работе генетиче-
ских анализаторах полного цикла IntegenX RapidHIT 200 
(IntegenX, США) и RapidHIT ID (Thermo Fisher-IntegenX, 
США), а именно полностью автоматизированный ана-
литический алгоритм генотипирования STR-локусов 

хромосомной ДНК «образец → результат», по исследо-
ванным критериям (высокая скорость анализа, необходи-
мая высокая разрешающая способность, сопоставимость 
с данными генотипирования, получаемыми традицион-
ными методами) в целом удовлетворяет требованиям, 
предъявляемым к современному молекулярно-генетиче-
скому судебно-экспертному инструментарию, и отвечает 
представлению о целесообразности её внедрения в су-
дебно-экспертную практику ДНК-идентификации. 

Можно ожидать, что эта технология в перспективе 
обеспечит создание оперативной и высокоэффективной 
процедуры судебно-экспертного молекулярно-генетиче-
ского исследования, направленного на получение гене-
тической информации о принадлежности биологического 
материала конкретному лицу. 
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