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摘要

    第19屆人類鑑識國際會議(19TH INTERNATIONAL SYMPOSIUM ON HUMAN IDENTIFICATION)於97年10月13日至97年10月16日在美國洛杉磯好萊塢RENAISSANCE飯店舉行，與會人員約八百餘人，包含美、英、法、日及其他世界各國親子暨刑事鑑識專家與會，會議分為專題演講及海報展示部分，演講及海報論文內容包含各物種親子鑑定技術的研發，微量跡證或是陳舊跡證的檢出技術突破，例如指紋卡DNA的檢出研究、陳舊骨骼的檢出技術及如何提升微量跡證的檢出率等，此外還有DNA鑑定自動化系統的應用與研究，新試劑新方法的研發與應用，混合性DNA檢品的檢驗與分析技術、X或Y染色體DNA STR的鑑定方法研究、粒線體DNA序列單套型別研究、體染色體或粒線體DNA的單點位鹼基多型性(SNP)研究等，內容涵蓋鑑識科學新知與技術提升的發表與研討，讓所有與會人員深感充實與豐收，本局所發表的論文，內容與技術亦屬一時之選，讓國際鑑識科學界對本局鑑識實驗室的水準有更進一步的認識。

        本局第六處各單位目前正在緊鑼密鼓的進行實驗室認證的任務，尤其是DNA鑑識實驗室是國內第一個申請DNA認證的鑑識科學實驗室，在鑑識科學領域深具指標性及領導性的意義，身為其中的一員，我們深感與有榮焉，為能維持及提升認證實驗室的品質與要求，不斷的學習新知及從事研發工作更是我們責無旁貸的使命。
赴美國洛杉磯參加「2008年第19屆人類鑑識國際會議」心得報告
目   錄

壹、目的..................................................................................P.1

貳、研習流程..........................................................................P.1
參、演講暨海報展示內容摘要.............................................. P.1
肆、心得與建議......................................................................P.9
伍、本局與會人員海報展示照片......................................... P.10
壹、目的：發表DNA鑑識相關研究論文，瞭解各國鑑識科技之發展，促進國際交流，吸收最新鑑識科技知識。
貳、研習流程

10月13日星期一：本日報到及瞭解議程及場地。

10月14日星期二：演講及海報展示。
10月15日星期三：演講及海報展示。

10月16日星期四：演講。

叄、演講暨海報展示內容摘要
10月14日星期二
演說一：首場演說提及DNA與法醫鑑識歷史的演進之間日益密切的關聯性，現代法醫學幾乎無法失去DNA這個強而有利的工具，回顧法醫學的歷史，DNA所扮演的角色是法醫學邁向科技辦案的關鍵步驟。
    演說二：有關解開俄國沙皇尼古拉二世後代子孫的身世之謎，在俄國有許多自稱擁有沙皇尼古拉二世血統的人，由於沙皇後代多已死亡或隱姓埋名，真正擁有皇室血統的人早已消聲匿跡，因此無法使用血緣鑑定的方式來鑑別這些宣稱擁有皇室血統的人們。因此美國麻州大學與莫斯科大學合作取得沙皇尼古拉二世及其母與親族的遺骸，利用DNA STR鑑定及粒線體DNA序列鑑定檢出遺骸的型別及序列，藉以確認並描繪出沙皇尼古拉二世的血親族譜，結果發現那些自稱擁有皇室血統的人竟然都是一群騙子。
    演說三：加拿大溫哥華皇家警察單位報告加拿大最著名的連續謀殺案，溫哥華警方特別針對溫哥華市中心東區27名性交易工作者失蹤案成立一個專案小組，針對下列四項工作持續進行a)建立這27名失蹤者的DNA檔案b)重新檢視超過150個謀殺案及性犯罪案例c)全面分析超過230個性犯罪案例的檢體d)將上述DNA資料與數百個可能的嫌犯進行比對。經過全面性抽絲剝繭的分析與檢驗，加拿大警方鎖定一名嫌犯R.W. Pickton，並且在他的住所尋獲失蹤女性的物品，經過全面清查嫌犯的住所、車輛、家中的機械設施及冰箱等物品後採樣取得超過240,000個檢體進行檢驗，結果發現有那些失蹤女性DNA的混和型別。最後這名嫌犯被控一級及二級謀殺罪，目前仍在法庭審判中。
    演說四：美國FBI針對CODIS Program進行回顧與展望，目前CODIS除了在美國本土50州的所有DNA實驗室均有參與外，全球有28個國家的實驗室亦共襄盛舉，針對失蹤人類遺骸的辨識，最新版CODIS6.0亦提供建檔及比對搜尋。
    演說五：從2008年四月開始，加州法務部宣布他們將啟用血緣遺傳關係搜尋流程來幫助地方檢警單位追查重大暴力犯罪者的身分，為了在「避免造成迫害人權之嫌」與「追查嚴重暴力犯罪者或連續犯的身分」之間取得政策的制衡，加州法務部設計了一連串的把關比對措施，通過層層比對後，才將比對的嫌犯資料交出，且該搜尋功能僅針對公共安全有重大危害之嚴重暴力犯罪且已窮盡所有調查手段仍無法追查出犯罪者的案件。加州法務部自行研發程式Ratiometer搜尋DNA資料庫中有部分型別相符及疑似親緣關係者藉此追蹤出真正的罪犯，此乃因某一個重大案件的真正罪犯很可能是資料庫中某犯罪者的親屬，執行此一程式首先必須考量犯罪偵查與侵犯人民隱私權之間的拿捏是否平衡，其次對於親緣關係者的搜尋必須限定在重大暴力犯罪案件上，否則將導致侵犯公民安全及資源耗竭的危機。Ratiometer比CODIS更適合應用於親緣關係者的搜尋，事實上CODIS程式雖可進行親緣關係者的搜尋，但非其強項且受到許多限制，因此加州法務部自行研發Ratiometer搜尋程式加入Kinship index的計算並且增加Y STR資料的比對與計算，再配合非DNA層面的研判，才能進行後續的偵查動作。
    演說六：自從加拿大在2000年開始建置國家DNA資料庫並完成CODIS軟體的安裝之後，發展了一套搜尋流程是針對DNA混合物的搜尋程式，藉此從資料庫中找出可能的嫌犯，透過這套流程將檢出的DNA混合物型別輸入搜尋，可能比對出犯罪者的身分或是比對到受害者。
    演說七：自2005年始，美國國家DNA索引系統(National DNA Index System)已累計500萬筆犯罪者的資料，其中加州即擁有領先全美各州超過100萬筆犯罪者的資料，且以每月3-4萬筆新增資料的速度擴增，因此San Francisco Police Department(SFPD)和Bode Technology共同發展出Forensic DNA Case Management System(FMS)將實驗室的處理檢體流程自動化與案件管理及DNA搜尋軟體等三項工作結合一起，期能解決處理大量DNA檢體及大量資料擴增所造成的瓶頸效應。
10月15日星期三：

    演說一：目前刑事鑑識實驗室採用自動化系統來處理大量的DNA檢品，產出大量的數據，有效的解決DNA數據建檔的瓶頸效應，然而對於鑑識人員而言，有關鑑驗案件的文書資料、紀錄等的覆核、檢閱以及如何分析DNA檢品產出的數據才是耗時費力的任務，特別是DNA混合物檢品的鑑定結果，在實驗室與實驗室之間存在很大的差異報告，由於實驗室之間沒有一致的標準化作業流程，因而造成相同的數據卻是不同判讀結果的明顯差異，此外還有一些變因造成結果的差異例如過度微量的DNA檢體造成對偶基因型的漏失、stutter的現象、artifacts的現象及異合子對偶基因螢光尖峰因DNA檢體太微量而造成失衡的現象。ABI公司的GeneMapper ID-X mixture analysis軟體針對混合DNA檢品驗出的數據進行自動化的分析，協助分析者研判1）混合檢品中最小數目的可能貢獻者2）各貢獻者可能的基因型別組合3）以統計學分析檢品可能的組成方式與比例。軟體分析的準則是1）來自同一貢獻者的對偶基因型應該有相同的螢光尖峰高度2）來自同一貢獻者的所有基因座的對偶基因型應該有相近的螢光尖峰高度分布。軟體最後還提供計算隨機符合機率（Random Match Probablity）等指數。
    演說二：目前在刑事跡證的DNA鑑定案件上，常可發現有混合性DNA檢品，如何判讀混合性DNA檢品的對偶基因型別是分析者的一大考驗，常常以分析者的經驗判讀時必須做出不同的選擇，The Forensic Science Service Ltd(FSS) 發展了軟體來協助分析者以自動化統計學的方式，透過軟體的分析可以得到混合性DNA檢品的各種對偶基因型的組合及可能性，並且按照可能性的比例大小排列，讓分析者可以明顯的判讀出混合性DNA型別的最可能方式。
    演說三：紐約州警局面對巨大的DNA資料庫以及日以繼夜迅速增加的DNA資料，如何擴大資料庫的容量及管理與維持資料庫的功能是一項嚴峻的挑戰，透過專業的系統處理流程，紐約州警局解決了這項嚴峻的挑戰，在過程中首先面臨的困難是新進人員的雇用與訓練，透過人員訓練後使用TureAllele v2.9，進行資料庫的建檔、搜尋與整理，TureAllele程式是由NDIS所開發，目前為v2.9版本，紐約州警局認為這個程式的專業及效能足以解決資料庫迅速擴增及功能需求的挑戰。
    演說四：Promega公司針對PowerPlex 16 Kit鑑定DNA型別時，檢出的vWA基因座型別有尖峰分叉的現象，這樣的現象造成型別區分的混淆，因此該公司進行一系列的實驗分析與研究發現，vWA基因座經過PCR複製放大後有尖峰分叉的現象係肇因於vWA基因座的引子對中游離的未標定螢光引子所造成的，該游離的未標定螢光引子會與複製放大的DNA片段結合成局部雙股DNA，於是造成泳動速度的不同，因而形成尖峰分叉的現象，解決的方法是設計一段33mer的Sacrificial Hybridization Sequence (SHS) DNA片段，讓SHS與游離的未標定螢光引子結合，如此一來vWA基因座型別的尖峰分叉現象就消失了。另外針對n-10的偽尖峰現象同樣設計COT1與COT2的DNA片段來降低或消除之。
    演說五：針對極微量的DNA檢品或是有明顯降解的DNA片段，以STR基因座的商用套件檢驗得到的常是不完整的DNA型別，美國FBI實驗室發展出一個解決的方法，稱之為Rolling Circle Amplification-Whole Genome Amplification (RCA-WGA)，將微量的DNA或是降解的DNA片段變性成為單股ssDNA，再以circular ligase enzyme將單股ssDNA接合為環狀DNA，然後利用特殊的bacteriophageψ29 DNA Polymerase 來合成雙股環狀DNA，於是微量的DNA或是降解的DNA片段透過這樣的方式可以被大量的複製放大，藉以獲得後續DNA STR基因座的完整型別。
    演說六：許多生物性跡證被送到實驗室時，大多是十分微量且受到環境因子破壞的檢品，特別是從犯罪現場、大型災難現場或是萬人塚等收集到的檢品，常常僅含有極微量且降解的DNA，目前對於這類高度被破壞的DNA檢品，可以採用極短片段的STR套件如ABI的Mini filer或是Promega的mini-plexes試著檢出DNA型別，不過對於高度被破壞的DNA檢出率仍然不佳，因此進行體外的DNA修復實驗被拿來運用在這類高度被破壞的DNA檢品上，將DNA修復後就有機會得到完整的STR型別，作者使用New England BioLabs 的PreCRTM Repair Mix套件，以人工破壞的DNA檢品及案件中高度降解的DNA檢品，共超過150個檢品進行試驗，將試驗條件最佳化後發現確實能顯著提高DNA STR型別的檢出率及MtDNA的序列檢出率。
10月16日星期四：

    演說一：目前在DNA鑑定上對於微量跡證的種類如精斑或是口腔黏膜細胞（唾液）檢體尚無法區分之，因此在法庭的攻防上，常形成被告律師辯護的漏洞，例如辯稱精斑上的DNA其實是被以唾液塗抹後栽贓檢出的，Promega公司發展出  Kit透過鑑定檢體的mRNA可以準確分辨出精斑與唾液，這是因為人體中不同的體液或組織雖然在DNA的層次上沒有任何不同，但在mRNA的表現上則會隨著不同的部位或是組織、體液而有所不同，因此我們設計出分別針對精斑及唾液mRNA的專一引子對，經過測試後我們確認引子對的專一性足以區分精斑與唾液，而且對於其他體液如血液、女性陰道分泌液等不會有偽陽性的反應，此外經過測試之後對於1年的精斑或是3年的唾液仍然可以檢出專一的mRNA，這表示對於陳舊的微量跡證仍然可以被成功檢出並分辨之。
    演說二：美國FBI實驗室與Ibis Biosciences公司合作研發一項新的技術來進行 DNA STR typing及MtDNA sequencing (粒線體DNA定序)，稱之為electrospray ionization mass spectrometry(ESI-MS)，使用ESI-MS偵測檢品DNA在PCR後的STR產物及MtDNA產物，由於DNA鹼基序列的分子量及構造上的差異，ESI-MS可以完全區分出檢品DNA之間的差異，達到個化的要求，與傳統的毛細管電泳相比較，ESI-MS可偵測的範圍更寬廣，區分的程度更精細，在粒線體DNA的部份，它可以偵測包含HV1，HV2和HV3的區域，從HVI：15924-16428到HV2：31-576遠較毛細管電泳的HVI：16024-16365到HV2：73-340範圍寬，此外對於毛細管電泳難以辨識的Heteroplasmy情形，ESI-MS亦可輕鬆區分出單一鹼基的差異，而對於DNA STR 的PCR產物ESI-MS不僅可區分出長度的不同，亦可區分出相同長度的Heterozygotes(異合子)，例如某一檢品檢出D5S818為 13/13，因此認為是Homozygotes(同合子)，但以ESI-MS偵測後發現D5S818其實是13G/13T的SNP。使用自動化的ESI-MS偵測DNA PCR產物每個檢品僅需6分鐘。
    演說三：加州Ibis Biosciences公司研發使用electrospray ionization mass spectrometry(ESI-MS)偵測CODIS 13型的DNA STR產物，藉此可以偵測出STR基因座的單點位鹼基多型性(SNP)的變化，幫助釐清DNA型別與親子之間的遺傳關係。研究發現有些STR基因座的單點位鹼基多型性(SNP)變化高達40%。
    演說四：德國Justus-Liebig-University的DNA鑑識實驗室統計受理的刑事犯罪跡證檢品數量，從2005年伊始迄今(2008)已成長2倍，一年來該實驗室鑑定超過5,000個犯罪跡證，12,000個DNA檢品，為能增加實驗室鑑定的量能及減輕實驗人員的工作負擔，該實驗室採用Promega公司的自動化操作系統-Maxwell eq \o\ac(○,R) Low Elution Volume(LEV) System進行DNA的抽提與純化，經過試驗後認為該系統的效能良好，且能獲取高品質的DNA。
    演說五：達拉斯Orchid Cellmark公司針對混合性DNA檢品檢出的Y-STR型別進行分析與統計，有些檢品檢出的混合型別因為螢光峰值的差異，很容易判讀個體的單套型別，但大多數的混合性DNA檢品檢出的混合型別很難判讀個體的單套型別，因此該公司嘗試使用電腦程式來協助分析檢出的混合型別，並藉由Y-STR資料庫的比對與計算，研判混合型別中可能的個體單套型別。
    演說六：ABI公司研發一套新的複合式單點位鹼基多型性(SNP)偵測系統GenPlexTM HID，藉以補強STR系統的不足之處，例如對於降解的DNA檢品或是特殊的血緣關係鑑定案件，SNP系統在人類基因體上具有十分豐富的變異性且突變率低的特性，並且可以偵測到40至60bp的短片段DNA，且對於相同長度的DNA片段仍可區分不同的鹼基，因此對於降解的DNA檢品可大大提昇檢出率。目前ABI公司正研發48個點位的SNPs系統-GenPlexTM HID，可在1個反應管中獲得包含區分性別的48個SNPs點位，且無須更換操作平台，可在STR系統使用的ABI 3130等毛細管電泳儀中進行偵測，並且以GeneMapper eq \o\ac(○,R) 軟體分析即可，GenPlexTM HID正在進行條件的最佳化研究中。
    海報展示區

    海報展示總計有106篇，編號單數者於星期二展示，雙數者於星期三展示，展示內容包羅萬象，目前各鑑識實驗室主要聚焦在動物STR的鑑定，例如犬類、麋鹿、北美灰熊、雪貂，以及微量跡證或是陳舊跡證的檢出技術突破，例如指紋卡DNA的檢出研究、陳舊骨骼的檢出技術及如何提升微量跡證的檢出率等，此外還有DNA鑑定自動化系統的應用與研究，新試劑新方法的研發與應用，混合性DNA檢品的檢驗與分析技術、X或Y染色體DNA STR的鑑定方法研究、粒線體DNA序列單套型別研究、體染色體或粒線體DNA的單點位鹼基多型性(SNP)研究等等，本局派調查員孟令敏、陳孟宜參與第19屆人類鑑定國際會議(19TH INTERNATIONAL SYMPOSIUM ON HUMAN IDENTIFICATION)的海報展示。

一、孟令敏論文題目：DNA STR PENTA D、PENTA E高區別率複合式套件之合成與實際應用（A NOVEL DIPLEX OF PENTA D AND PENTA E AND POPULATION DATA IN TAIWAN），摘要：本研究選擇Penta D、Penta E基因座組成複合式套件，主要是因此二基因座具有多型性高、基因座異質性高、區別率高及基因型頻率分布平均等多項特點，可大幅提升血緣確認案之CPI值。且Penta D、Penta E之微變異對偶基因座(microvariant alleles)均只有一型，出現頻率極低，又因其皆為5bp重覆序列STR，縱使不併同比較梯度標準品， 也非常容易判別。5bp重覆序列STR尚有一大優點，即是複製不全螢光峰（stutter）出現情形微乎其微，這對於陳舊DNA或混合檢品如強暴案件之男女檢品共存情形的型別判讀，省卻不少困擾。

本研究利用NCBI網站、Vector NTI Suite軟體重覆分析，並與GCG網站現有之基因庫比對，設計極具專一性之STR基因座引子，經實驗發現本套件除與部份靈長類黏合外，均無法與其他動物作用。另設計一系列實驗尋找本套件最佳化PCR條件，結果與ABI公司套件相同，因此可同時上機，減少操作步驟。

同樣檢品以PowerPlexTM 16型套件與本套件同時鑑定，本套件之Penta D、Penta E訊號分析清楚易判，而PowerPlexTM 16型套件檢出之訊號雜亂，PentaD甚至出現stutter無法判別情形。而於經費方面，PowerPlexTM 16型套件每檢出一個基因座所須經費為60元，而本套件僅須4元，由此可證本套件不僅檢出效果比商業套件好、操作方便，且更具經濟效益。

將本套件實際運用於案件，平均每案增加CPI值6倍左右。以CODIS 13型輔以本套件，即可輕易解決近三分之一確認案CPI值低於10,000的嚴重問題。本複合式套件可有效節省實驗操作所須之時間及金錢，效能更比商業套件優良，經實際運用於各式案件之鑑定，不僅可順利檢出，亦大幅提升CPI值，這對於整體法醫鑑識鑑別率之提昇亦大有助益。
二、陳孟宜論文題目：DNA STR基因座D21S11、D18S51親子鑑定突變案例報告（MUTATIONAL EVENTS IN THE STR LOCUS D21S11, D18S51 OF PARENTS ALLELE MISMATCH IN THE CHILD），摘要：本研究發現兩例親子鑑定突變案例，案例一是父、母與子經鑑定人類遺傳因子DNA STR 15型，除D21S11矛盾外，其餘型別均相符，子、母與父的D21S11型別分別是28/28，29/32.2，28/30，再分析三人的人類遺傳因子DNA X STR 7型，顯示型別均相符，符合遺傳法則，以突變率除以平均排除率計算子與母的結合親子指數CPI值為1.52*105，進一步以定序方式分析子、母與父的D21S11基因座PCR產物，發現子的D21S11型別28/28具有不同的序列結構，其中一個型別28的序列結構與父的D21S11型別28/30之中的型別28結構一致，另一個型別28的序列結構則與母的D21S11型別29/32.2之中的型別29結構相近似，僅僅少一組【TCTA】重複片段。
案例二是父與女經鑑定人類遺傳因子DNA STR 15型，除D18S51矛盾外，其餘型別均相符，女與父的D18S51型別分別是16/22，18/23，再分析二人的人類遺傳因子DNA X STR 7型，顯示型別均相符，符合遺傳法則，以突變率除以平均排除率計算女與父的結合親子指數CPI值為2.56*104，進一步以定序方式分析女與父的D18S51基因座PCR產物，女與父的D18S51型別16/22，18/23序列結構相近似，其中23型比22型序列僅僅少一組【AGAA】重複片段。
肆：心得與建議
一、此次參加2008年第19屆人類鑑識國際會議(19TH INTERNATIONAL SYMPOSIUM ON HUMAN IDENTIFICATION) ，不論是演講或是海報展示的論文內容有許多鑑識科學的新方法與技術突破，例如，微量跡證或是陳舊跡證的檢出技術突破、新試劑新方法的研發與應用、混合性DNA檢品的檢驗與分析技術、X或Y染色體DNA STR的鑑定方法研究、粒線體DNA序列單套型別研究、體染色體或粒線體DNA的單點位鹼基多型性(SNP)研究、以及解決DNA STR型別在自動分析儀中顯現螢光尖峰分岔的現象等等，十分值得本局鑑識實驗室進一步的參考與研究。
二、與會期間與美國及日本等鑑識實驗室專家意見交流，咸認為實驗室認證是必然的趨勢與做法，尤其是美國許多公立的刑事鑑識實驗室均已通過認證，例如紐約市法醫室品質主管Eugene Y.Lien先生表示依據法令規定，紐約市法庭必須採用經認證的實驗室鑑定的報告，因此維持認證的品質與水準是他們實驗室必要的任務，我國在鑑識實驗室認證方面起步較晚，目前本局DNA鑑識實驗室已通過初步評鑑，是國內第一個通過認證初步評鑑的DNA鑑識實驗室，在鑑識科學領域深具指標性及領導性的意義，身為其中的一員，我們深感與有榮焉。
三、人類鑑識國際會議(19TH INTERNATIONAL SYMPOSIUM ON HUMAN IDENTIFICATION)至2008年已舉辦19屆，雖然是由美國的生技公司PROMEGA公司所舉辦，但會議規模日益擴大，且廣邀世界各國專家與會，會議的主題聚焦於DNA鑑定科學上的新方法與技術突破，十分值得本局DNA鑑識實驗室的人員參加，藉此可獲取新知，瞭解目前國際上在鑑識科學領域的發展方向，獲取本局研發新方法新技術的量能。
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伍：本局與會人員海報展示照片
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