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Мэри Энн — и никаких сомнений!  
«Алиса в стране чудес» 

 
 

Чудесные превращения, происходившие с героиней знаменитой 

сказки Льюиса Кэрролла, заставили ее усомниться в том, что она — это 

именно она, Алиса, а не другая девочка. Но критерии, которые 

использовала Алиса для идентификации собственной личности, были не 

слишком надежны, и она пришла к неверным выводам. Вот если бы у нее 

было точное описание Алисы, которое бы подходило ей, но не Мэри Энн 

и никому другому… Какие же признаки нужно описывать, чтобы 

достоверно идентифицировать личность?  

В 1870 французский антрополог Альфонс Бертильон создал систему 

измерений и описания некоторых частей тела. Эти измерения сводили в 

формулу, которая теоретически должна была соответствовать только 

данному индивиду. Однако она была довольно громоздкой, и ее 

вытеснила дактилоскопия – идентификация личности по отпечаткам 

пальцев. Многое может измениться в человеке, но отпечатки пальцев – 

нет. Первую систему классификации отпечатков разработал сэр Фрэнсис 

Гальтон, британский антрополог, кузен Чарльза Дарвина. В своей книге 

”Fingerprints” («Отпечатки пальцев») Гальтон установил 

индивидуальность и постоянство отпечатков пальцев и выделил 

элементы для их описания. В 1892 году аргентинский полисмен Ян 

Вучетич впервые провел идентификацию отпечатков по системе 

Гальтона и нашел убийцу по отпечатку окровавленного пальца, 

оставленному на месте преступления. В начале ХХ века в нескольких 
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странах криминалисты начали собирать отпечатки пальцев 

систематически, создавая, как теперь бы сказали, базы данных. 

Отпечатки признавали идентичными при совпадении двенадцати 

признаков.  

Развитие науки привело к появлению новых методов установления 

личности, таким как анализ групп крови. С 1987 года начали использовать 

ДНК-фингерпринт. Так назвали новый метод идентификации личности по 

сходству с методом отпечатков пальцев. О нем и пойдет речь далее. 

 

 

Прецедент создан 
 

Осенью 1983 года в небольшом английском городке 15-летняя Линда 

Манн была найдена мертвой в нескольких милях от своего дома. Полиция 

не имела никаких примет, чтобы схватить преступника, но убийца оставил 

следы спермы на теле жертвы. Четыре года спустя была изнасилована и 

задушена 15-летняя Дона Ашкрофт. Полиция полагала, что оба 

преступления совершил один и тот же человек. Допросили 

подозреваемого, который признался в одном убийстве. Тут на одного из 

полицейских снизошло вдохновение. Он вспомнил, что прочел в журнале 

о новом криминалистическом методе, называемом «ДНК-фингерпринт». 

Метод еще не применяли для разрешения подобных случаев, но казался 

подходящим, чтобы доказать вину подозреваемого. Этот метод создал 

английский генетик Алек Джеффрис. Он показал, что ДНК каждого 

человека (кроме однояйцевых близнецов, генетические характеристики 

которых одинаковы) обладает индивидуальными особенностями. Чтобы 

продемонстрировать это, он использовал ферменты рестриктазы, 

которые узнают специфические участки в нитях ДНК и разрезают их. 

Оказалось, что расстояния между этими участками могут различаться у 

разных людей, поэтому после обработки рестриктазами образуются 

фрагменты ДНК разной длины. Для индивидуальной характеристики 

каждого человека надо описать размеры этих фрагментов. Набор 

фрагментов с их характерными длинами называется, так же как и набор 

любых других генетических признаков, генотипом индивида.  
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Этот метод и был использован для идентификации убийцы. 

Джеффрис сравнил ДНК подозреваемого с ДНК, выделенной из спермы с 

места преступления. К удивлению полиции, тестирование однозначно 

показало, что подозреваемый не имеет отношения ни к одному из 

преступлений. Однако стало ясно, что новый метод можно использовать 

не только для доказательства невиновности, но и для поиска виновного. 

Было проведено ДНК-тестирование каждого, кто мог бы совершить 

эти преступления и не имел надежного алиби. Потребовались месяцы 

работы, сотни образцов крови и ДНК-фингерпринтов, — однако убийцу не 

удавалось найти. Но тут молоденькая булочница сообщила, что 

слышала, как один человек заплатил другому, чтобы тот сдал кровь под 

его именем. Этого человека звали Колин Питчфорк. Ранее он несколько 

раз подвергался аресту за непристойное поведение. Результаты ДНК-

идентификации оказались позитивными. Питчфорк был признан 

виновным в изнасиловании и убийстве обеих девочек.  

 
 

Методы и проблемы 
 

В ДНК-идентификации можно выделить два основных типа задач. 

Остальные — комбинации этих двух. Первый тип – это задачи на 

совпадение, на соответствие ДНК биологических образцов генотипу того 

или иного лица. Например, есть подозреваемый и жертва, есть следы 

крови – надо установить, соответствует ли кровь убитого следам, 

найденным на одежде подозреваемого. Вторая группа задач – 

установление родства по характеристикам ДНК. Эти задачи постоянно 

приходится решать в гражданских делах по установлению отцовства.  

Сбор биологических образцов происходит во время следствия или 

(например, в случае установления отцовства) по решению суда. Для 

анализа подходят кровь, сперма, слюна, пот, волосы, костные ткани — 

любой биоматериал, содержащий хотя бы несколько клеток, из которых 

можно выделить ДНК. С выделения ДНК и начинается первый этап 

экспертизы – молекулярно-биологический анализ. Он заключается в 

определении размера специфических для каждого человека фрагментов 

ДНК. Только сейчас исследуют не рестрикционные фрагменты, с 
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которыми работал Джеффрис, а фрагменты другого типа: синтетические 

копии так называемых STR-локусов, полученные методом полимеразной 

цепной реакции — их размеры тоже различаются у разных людей. STR – 

аббревиатура английского “short tandem repeats”, что означает “короткие 

тандемные повторы”. (“Химия и жизнь” уже неоднократно писала о них.) 

Используют и другие характеристики ДНК, но гораздо реже. 

Для исследования годится не любой набор участков ДНК — 

используемые STR-локусы должны отвечать определенным 

требованиям, чтобы статистический анализ по ним был информативен. 

Например, при установлении отцовства бессмысленно использовать два 

участка, расположенных рядом на хромосоме – как говорят генетики, они 

тесно сцеплены и почти всегда будут передаваться от отца к ребенку 

вместе. Так что информация по одному фрагменту даст ответ и о 

состоянии второго. 

Для ДНК-идентификации во всем мире применяют несколько 

проверенных систем. В США это разработанный ФБР базовый набор для 

криминалистической идентификации, называемый CODIS. В него входят 

13 STR-локусов. Они находятся на разных хромосомах, следовательно, 

сцепленных среди них нет. При необходимости можно исследовать и 

другие локусы, не входящие в базовый набор. В Европе более 

распространен другой набор, ENFSI.  В России применяют как эти 

системы, так и наши собственные, отечественные. Наборы локусов в 

разных системах частично перекрываются.  

Следующий этап – популяционно-генетический анализ. Если речь 

идет об уголовном преступлении, то вопросы к экспертизе вначале 

формулирует следователь. От того, какие выдвинуты версии, в 

значительной мере зависят стратегии исследования и формулы расчета 

вероятности, применяемые для статистического анализа.  

Когда генотипы образцов с места преступления и подозреваемого не 

совпадают, ответ ясен – следы оставлены не этим человеком. А вот при 

совпадении генотипов требуется проверка — действительно ли образцы 

идентичны или совпадение случайно? (То есть не мог ли оставить след 

другой человек, у которого изучаемые фрагменты ДНК имеют такое же 

строение?) Вероятность совпадения определяют на основе 
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популяционно-генетических данных, то есть данных о том, насколько 

часто в конкретной популяции может встречаться именно такое 

сочетание генетических признаков.  

 

 
Почему оправдали Симпсона 

 
Как правило, идентификация с использованием этих систем 

достаточно надежна, но только при условии, что ни на одном из этапов 

следственных действий и ДНК-экспертизы не было допущено ошибок. А 

ошибки могут возникать на любом этапе – от сбора проб до составления 

итогового заключения эксперта.  

Несколько лет назад суд Лос-Анджелеса рассматривал дело звезды 

американского футбола О.Дж.Симпсона. Его обвинили в том, что он убил 

свою бывшую жену и ее приятеля. Кровь нашли на его одежде, на носках, 

обнаруженных в его доме, на машине. Была проведена ДНК-экспертиза, 

установившая соответствие этих образцов и крови жертв. Несмотря на 

это, суд не принял эти результаты как доказательство вины Симпсона, 

поскольку были выявлены ошибки в ходе следствия и экспертизы. Когда 

дал показания офицер, производивший сбор образцов, выяснилось, что 

кровь на заднем стекле автомобиля и носки в доме за диваном были 

обнаружены через месяц. Поэтому суд не отверг версию, что эти 

вещественные доказательства могли быть фальсифицированы. Кроме 

того, выяснилось, что при анализе крови молодая лаборантка пролила 

один из образцов и могла потом перепутать пробирки.  

В заключении эксперта (со стороны обвинения был привлечен 

крупный специалист по популяционно-генетическому анализу) защита 

обнаружила ошибку в вычислениях. И хотя эксперт на следующий день 

предъявил правильные вычисления, с достаточно высокой вероятностью 

идентификации, доверие к его показаниям было уже подорвано. Симпсон 

был оправдан криминальным судом (впоследствии дело попало в 

гражданский суд, и Симпсон выплатил родственникам погибших крупную 

компенсацию). Правда, не в каждом судебном деле защита столь 

тщательно анализирует доказательства обвинения, в том числе и 

результаты ДНК-экспертизы.  
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Мировые стандарты 
 

Какая же вероятность ДНК-идентификации или установления 

отцовства является достаточной? Вероятность 99,99% — это много или 

мало? В обыденной жизни — скорее много, чем мало, но так ли обстоит 

дело в суде, где на основе этой вероятности решается, будет ли казнен 

человек или нет? 

Однажды друзья пригласили меня в парашютный клуб и предложили 

совершить прыжок с парашютом. По инструкции перед прыжком 

необходимо было подписать бумагу, в которой говорилось: 

«Предупреждаем, что по статистике 1 из 40 тысяч прыжков имеет 

смертельный исход». Пока я пристегивал парашют и ждал самолет, я 

думал о вероятности неудачного исхода, и она казалась мне чересчур 

большой. Один из 40 тысяч! Ну хотя бы из 400 тысяч, а лучше – из 400 

миллионов… Между тем вероятность успешного приземления, 

39999/40000, дает 99,9975% — величину, которая в практике судебной 

экспертизы порой считается вполне достаточной для утвердительного 

ответа на поставленный вопрос.  

Этот случай помог мне понять, что одна и та же вероятность кажется 

большой или недостаточной в зависимости от того, чем грозит ошибка и о 

чьей жизни идет речь. 

Мы уже говорили о том, как важно для эксперта исключить случайное 

совпадение. Вероятность идентификации, то есть того, что данный 

биологический образец принадлежит именно этому человеку и никому 

другому — ключевое значение, венец криминалистического ДНК-

исследования. Это число фигурирует в экспертном заключении, его 

представляют суду. Без этого числа нет экспертизы. А для того, чтобы 

вычислять вероятности идентификации, надо в первую очередь иметь 

данные о частоте встречаемости генетических характеристик, 

используемых для анализа, именно в этой популяции. Чтобы выявить эти 

частоты у населения различных регионов, необходимы специальные 

исследования. Уже сегодня есть громадные базы популяционно-

генетических данных. В США, например, не только собраны сведения об 
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отдельных этнических группах, но даже каждый район внутри большого 

города имеет свою базу данных. В России популяционно-генетические 

данные пока фрагментарны. Однако в будущем результаты исследований 

по России должны объединяться в одну базу, которая будет содержать и 

сведения, накопленные за рубежом.  

В тех случаях, когда нет генетических данных о популяции, к которой 

относится подозреваемый, используют данные по другим популяциям, 

применяя специальные коэффициенты пересчета. Но это может сильно 

снизить надежность идентификации. (О таком случае будет рассказано 

подробней в следующей главе.) 

Конечно, итоговая вероятность зависит и от обстоятельств 

расследования — она может быть ниже, если в дело вовлечено 

несколько подозреваемых, образцы содержат смесь биологического 

материала от разных лиц (например, при групповом изнасиловании), или 

в деле фигурируют кровные родственники. В этих случаях необходим 

сложный статистический анализ данных. Методы анализа, в том числе и 

для расчета вероятностей идентификации по данным о генотипах лиц, 

вовлеченных в дело, и о популяционных частотах исследуемых аллелей, 

разрабатывают во всем мире, в том числе и в Институте общей генетики 

РАН. Приятно отметить, что российские методы широко используют в 

судебно-генетических экспертизах мира.  

 

 

Судебные ошибки 
 

Сегодня мы убедились, что ДНК-идентификация обладает огромными 

возможностями; само слово «ДНК» в суде символизирует достижения 

науки и порой действует завораживающе. Однако все, что эксперт может 

представить на рассмотрение суда, – вероятность идентификации или 

установления родства. И нельзя забывать, что эта вероятность – лишь 

одно из доказательств среди прочих материалов дела. 

Неверные предпосылки и не выясненные вовремя обстоятельства 

могут сильно увеличить вероятность ошибки, как бы безупречна ни была 
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молекулярно-биологическая часть работы. Мне как эксперту приходилось 

сталкиваться с такими ситуациями – не только в России, но и за рубежом. 

Два года назад я был в зарубежной командировке (страну не 

назову, поскольку нечто подобное могло произойти в любой стране), на 

факультете генетики одного из университетов. Туда обратился господин 

Х — лидер местного “зеленого движения” — с просьбой оценить, 

правильно ли была проведена назначенная по его делу судебно-

медицинская ДНК-экспертиза. Х, представитель коренного населения 

страны, выступал против решения властей построить промышленные 

предприятия в уникальном, с точки зрения охраны природы, месте. После 

этого против него было возбуждено уголовное дело: обвинение 

утверждало, что 20 лет назад он изнасиловал девушку, которая 

забеременела от него и родила ребенка. Согласно проведенной 

следствием экспертизе, вероятность того, что он отец ребенка, была 

достаточно высокой — более 99,97%. Но короткого ознакомления с этой 

экспертизой и нескольких вопросов к Х хватило, чтобы выявить две 

принципиальные ошибки, допущенные экспертом. Первая: все расчеты 

проводились по данным для популяции белого населения, а данных по 

коренному населению просто не было. Между тем известно, что, 

например, один и тот же вариант STR в одной популяции встречается у 

каждого сотого, в другой — у сорока человек из ста. Вторая ошибка: 

«внезапно» выяснилось, что эта девушка — племянница Х; к тому же не 

исключалось, что биологическим отцом ребенка мог быть один из их 

родственников (в замкнутых этнических группах подобные ситуации не 

редкость).  

Используя поправочные коэффициенты, учитывающие отсутствие 

данных по популяции коренного населения и родственные отношения 

между вовлеченными в дело лицами, я получил гораздо меньшую 

величину вероятности идентификации. Мы написали рецензию на 

экспертизу и передали ее адвокату Х. Спустя некоторое время дело было 

прекращено прокурором: ведь если бы Х выиграл процесс, это стало бы 

прецедентом. Во всех подобных разбирательствах данные экспертизы 

впредь обязательно бы оспаривались. 
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Ошибки экспертов могут приводить — и приводят — к трагедиям. 

Например, в этом году в США начато расследование деятельности 

молекулярного биолога, выполнившего множество ДНК-экспертиз. Среди 

них были экспертизы по уголовным делам, приведшие к 11 смертным 

приговорам, из которых 10 приведены в исполнение. Как выяснилось, 

экспертизы выполнялись с ошибками. И это в стране, где техническое 

обеспечение ДНК-исследований и квалификация персонала очень 

высоки! 

 

 

«Президентские» дела 
 

В гражданских исках ДНК-экспертиза чаще всего применяется в делах 

по установлению отцовства. Надежность результата, как уже отмечалось, 

зависит от многих обстоятельств. Анализ упрощается, если ребенок и 

предполагаемый отец имеют редко встречающиеся характеристики ДНК, 

и усложняется, если их характеристики относятся к наиболее 

распространенным в данной популяции или если предполагаемый отец 

имеет родственников, которые могли быть причастны к делу.  

Именно с такой проблемой столкнулись эксперты в одном из самых 

громких недавних дел, когда к ДНК-тестированию прибегли не судьи, а 

историки. Попытка установить истину о любовных связях президента 

США Томаса Джефферсона оказалась неуспешной из-за брата 

президента.  

Генетики исследовали кровь ныне живущих родственников 

Джефферсона по мужской линии и кровь потомков его предполагаемого 

внебрачного сына Эстона Хемингса Джефферсона от рабыни Салли 

Хемингс, рожденного в 1808 году. В генетической экспертизе были 

использованы локусы Y-хромосомы. (Локусы других хромосом в каждом 

поколении образуют новые сочетания, так как парные хромосомы в 

оплодотворенной яйцеклетке обмениваются своими участками; это 

значительно усложняет анализ, особенно если сменилось много 

поколений. Мужская Y-хромосома пары не имеет и поэтому передается 

по мужской линии неизменной от поколения к поколению.)  
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Экспертиза подтвердила, что потомки Эстона являются 

родственниками президента Джефферсона по мужской линии, но не 

смогла установить, был ли их прямым предком сам президент или его 

брат Рэндольф, или сын Рэндольфа Ишем, или какой-либо другой 

близкий родственник президента по мужской линии, с такой же Y-

хромосомой. Теоретически точный ответ можно было бы получить, но для 

этого пришлось бы проанализировать многие десятки, а то и сотни STR-

локусов на других хромосомах.  

Но самое знаменитое дело, в котором сыграла решающую роль ДНК -

идентификация – это, без сомнения, дело предпоследнего президента 

США Билла Клинтона. Исходными материалами для сравнения 

послужили следы спермы на платье Моники Левински и кровь президента 

Клинтона. ДНК, выделенную из этих образцов, сравнили по семи локусам. 

Популяционно-генетический анализ показал, что вероятность случайного 

совпадения (то есть возможности того, что это след не Клинтона, а кого-

то другого с такими же генетическими характеристиками) составляет 1 из 

43 000, или 99,9977%. И эта цифра показалась комиссии недостаточной. 

Была назначена дополнительная экспертиза еще по 7 другим локусам. 

Итоговая вероятность случайного совпадения составила 1 из 7,87 

триллиона, что на порядки превышает население земного шара… 

Вообще-то для уголовных дел в США рекомендуется несколько меньшая 

точность: генотип подозреваемого должен быть уникальным в популяции, 

численность которой превышает население Земли «всего» на порядок. 

Но точность идентификации, удовлетворяющая суд, обычно тем выше, 

чем более суровое наказание грозит обвиняемому. 

Вот если бы у Клинтона был, как у Джефферсона, родной брат, 

знакомый с Моникой Левински — тогда вероятность идентификации была 

бы гораздо ниже.  

 

Теперь вернемся к Алисе, которую мы оставили в задумчивости в 

начале нашего рассказа. Надеюсь, читателю очевидно, что ДНК-

идентификация могла бы разрешить ее проблему. Ведь ее STR-локусы 

не изменились, какие бы чудесные превращения она ни претерпела. А 

для анализа и нужно-то всего лишь несколько волосков, небольшая 
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молекулярно-биологическая лаборатория и грамотные статистические 

расчеты. Разумеется, в расчетах нужно учесть, что у Алисы Лидделл 

были родные сестры, и выяснить, не приходилась ли Мэри Энн ей 

кузиной. 
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