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Російське вторгнення в Україну, супро-
воджуване масштабними порушення-
ми законів і звичаїв війни з боку агре-
сора, спричинило стрімке зростання 
надходження до установ Експертної 
служби МВС України проваджень, 
у  яких слідчі вповноважених органів 
ставлять запитання, прямо чи опосе-
редковано пов’язані з  ідентифікацією 
загиблих осіб [1, с. 10].

З початком військової агресії на те-
риторії України галузь молекулярно-
генетичної експертизи відчула різке 
зростання потреби у  своїх послугах, 
що спричинило істотне підвищен-
ня навантаження та водночас стало 
поштовхом для активного розвитку 
й адаптації.

Молекулярно-генетична експерти
за належить до біологічних експертиз 

та вивчає структуру ДНК людини, що 
міститься в матеріалі біологічного по-
ходження: крові, слині, волоссі, кіст-
ках, тканинах та органах тощо. Отри-
мані за результатами дослідження 
дані дають змогу встановити з макси-
мально можливою точністю належ-
ність біологічних слідів конкретній 
особі, зразки ДНК якої були взяті в неї 
безпосередньо або які містяться в ба-
зах даних, сформованих правоохорон-
ними органами [2, с. 245].

ДНК-дослідження набули ключо-
вого значення у  процесах ідентифі-
кації невпізнаних та безвісти зниклих 
осіб, репатрійованих тіл, надаючи 
можливість їхнім родичам дізнатися 
про долю рідних, гідно попрощати-
ся із загиблими, які втратили життя 
внаслідок бойових дій.
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Родичі зниклих безвісти надають 
свої біологічні зразки для визначен-
ня індивідуального ДНК-профілю, що 
надходить до Електронного реєстру 
геномної інформації людини (далі — 
ЕРГІЛ). Саме його порівнюють з гене-
тичними ознаками невстановлених 
тіл або їхніх решток. У разі виявлення 
збігів, що свідчать про можливе спад-
кування маркерів, виконують мате-
матичний розрахунок імовірності 
біологічної спорідненості з  підтвер-
дженням родинного зв’язку. Важ-
ливо, що функціювання ЕРГІЛ дало 
змогу значно прискорити процес по-
шуку відповідностей між профілями 
й забезпечило швидку ідентифікацію 
осіб у  стислі терміни. Завдяки цьо-
му правоохоронні органи отримали 
можливість ухвалювати категорич-
ні висновки в  завданнях, пов’яза-
них з  ідентифікацією невпізнаних та 
безвісти зниклих осіб. 

Отже, сьогодні надзвичайної ак
туальності набуває висвітлення прак
тичного досвіду молекулярно-гене
тичної ідентифікації загиблих у  над
складних умовах війни.

Основний акцент робиться на 
підвищенні якості ключових етапів: 
пробопідготовки, виокремлення  ДНК, 
аналізу її кількісних і  якісних харак-
теристик, нормалізації, ампліфіка-
ції маркерних ділянок ядерної ДНК, 
необхідних для ідентифікації особи. 
Ці процеси відбуваються завдяки су-
часному високотехнологічному об-
ладнанню та завершуються аналізом 
та інтерпретацією результатів згідно 
з  методиками. Значна увага приді-
ляється й  автоматизації процедур 
ДНК-профілювання. Установлення 

геномної інформації здійснюється 
за допомогою систем маркерів STR 
(Short Tandem Repeats), рекомендо-
ваних Інтерполом та Європейською 
мережею судово-експертних установ 
(ENFSI). Користування автоматичними 
генетичними аналізаторами та капі-
лярним електрофорезом забезпечує 
відповідність світовим стандартам.

Сучасні ДНК-дослідження прово-
дять із застосуванням спеціалізова-
них наборів для генетичної іденти-
фікації, наприклад PowerPlex®  Fusion 
6С System компанії Promega Corpo-
ration. Вони дають змогу визначати 
27 локусів ДНК, зокрема статеву на-
лежність, що значно підвищує точ-
ність установлення спорідненості 
й ідентифікації.

Водночас важливим викликом 
є  робота з  деградованим або інгі-
бованим біологічним матеріалом, 
що часто надходить для досліджень 
унаслідок складних умов перебуван-
ня тіл. Такі чинники, зокрема аеробні 
та анаеробні процеси розкладу тка-
нин, призводять до руйнування ДНК 
і ускладнюють проведення ПЛР, іноді 
навіть унеможливлюючи ідентифі
кацію.

Особливу цінність у  практиці мо-
лекулярно-генетичних експертиз здо-
були дослідження Y- та Х-хромосом. 
Використання їх STR-маркерів дає 
змогу значно розширити можливості 
під час установлення спорідненості 
у складних випадках, коли немає до-
ступу до зразків прямих родичів. Такі 
маркери надають додаткову інфор-
мацію, що підвищує достовірність ре-
зультатів у поєднанні з традиційними 
аутосомними STR-локусами. Отже, 
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залучення Y-хромосоми та Х-хромо-
соми дає експертові змогу отрима-
ти більш переконливі та категоричні 
висновки, а  також уникнути сумнів-
них результатів у  випадках, де стан-
дартних методів недостатньо.

В умовах воєнного часу, коли кож-
на експертиза має надзвичайно важ-
ливе значення для встановлення осо-
би та повернення імені загиблому, 
застосування Х-хромосомних мар-
керів стає одним із ключових інстру-
ментів. Це дає змогу прискорювати 
ідентифікаційні процеси, знижувати 
ймовірність помилок і  підвищувати 
рівень довіри до результатів молеку-
лярно-генетичних досліджень.

Одночасно з  розвитком лабо-
раторних підходів вагомим кроком 
у  підвищенні ефективності стало 
впровадження сучасних програмних 
рішень. У процесі виконання експер-
тиз значна частина часу традиційно 
витрачалась не лише на аналіз ре-
зультатів, а  й  на підготовку текстів 
висновків. Рутинність цього етапу 
створювала додаткове навантаження 
на експертів, що в умовах зростання 
кількості досліджень призводило до 
подовження строку виконання.

З метою оптимізації цього про-
цесу було створено та впроваджено 
програмні додатки, а  саме: Photo_
mclab_auto_compression для автома-
тичного стискання зображень ілю-
стративних матеріалів, що зменшило 
навантаження на систему «ЕМСІЛАБ», 
AutoConclusions для напівавтоматич-
ного формування експертних виснов-
ків, що скоротило час оформлення 
експертиз та підвищило продуктив-
ність роботи.

Слід зауважити, що на оформ-
лення однієї експертизи (середньої 
складності) вручну її виконавець 
витрачає від 25 до 45 хв, до того  ж 
у  програмі ЕМСІЛАБ у  середньому 
робиться 1100 дій  / кліків мишкою. 
Головним завданням стало вивіль-
нення цього часу для можливості 
проведення додаткових досліджень. 
AutoConclusions — програмний дода-
ток, спроможний самостійно набрати 
до 10 експертиз, витративши на це 
всього 2 години 45 хв, реалізовуючи 
80 % наповнення за кожним матеріа
лом. Далі виконавцеві залишається 
додати лише встановлений ДНК-про-
філь, фабулу, фотоматеріал та зроби-
ти стилістичні правки за всім текстом. 
Процес складання тексту експертизи 
відбувається шляхом підтягування 
програмою необхідної інформації 
з попередньо заготовлених шаблонів, 
а  саме з  конкретних комірок файлу 
«1.excel», останній за суттю є банком 
шаблонів для оформлення.

Іншими словами, робота з цим про-
грамним продуктом дала змогу знач-
но скоротити час підготовки висновку 
експерта та зменшити кількість рутин-
них дій. Якщо раніше на оформлення 
одного документа експерт робив до 
1100 кліків мишкою, то тепер значна 
частина цих дій відбувається автома-
тично. Це своєю чергою дало змогу пе-
рерозподілити зусилля фахівців на до-
слідницькі процеси з  інтерпретацією 
складних випадків, якісним аналізом 
результатів та можливістю реалізувати 
еврістичні підходи напряму.

Отже, поєднання сучасних моле-
кулярно-генетичних методів, зокре-
ма з  дослідженням Х-хромосоми, 
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Y-хромосоми, з  наведеними вище 
програмними інструментами, дає змо-

гу значно підвищити швидкість, точ-
ність та якість експертних досліджень. 
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