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ABSTRACT 

Background: Database of frequency the alien of 15 gene Identifiler systems of Chinese 

people in the southern provinces has never been explored before, but has profound implications 

for science and practice. 

Object and Method: collecting random blood samples from 100 individual Chinese 

people living in Ho Chi Minh City and 7 provinces in Southern Vietnam including Binh Duong, 

Tay Ninh, Dong Nai, An Giang, Kien Giang, Soc Trang, Bac Lieu. All collected blood samples 

were stored at - 20°C. Conducted a genetic analysis according to the assessment process has 

been standardized (TCVN-AN 2013) of the Criminal Science Institute. Genomic DNA was 

extracted from blood samples using Chelex 5% method. 

Results: from 100 genotypes of 100 Chinese people (guaranteed random representation, 

complying with the conditions of population genetics law) have found 11 rare alleles not in the 

international standard scale system. There are 06 rare and possibly alleles that are unique to the 

United States that are not found in other populations, such as the 11.1 alleles (D7S820 locus), 

15.3 alleles (D19S433 locus), 29.3 alleles; 31.3; 32.3 and 33.3 (D21S11 locus). Of the 15 loci of 

the genes examined, the D21S11 locus also had the highest individual tracing value (high 

polymorphism with the number of alleles of 18. These alleles are traits of individual traceability 

and affirmation such as blood relationship. 

Conclusion: Frequency of alleles is significant in screening, crime tracking orientation 

Keywords: Chinese people, Multiply the gene, rare alen, characteristic alen. 
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TÓM TẮT 

Mở đầu: Cơ sở dữ liệu tần suất các alen của 15 gen hệ Identifiler từ quần thể người Hoa 

ở các tỉnh phía Nam chưa từng được khảo sát trước đây, nhưng có ý nghĩa sâu sắc trong khoa 

học cũng như thực tiễn. 

Đối tượng- phương pháp nghiên cứu: thu thập ngẫu nhiên mẫu máu của 100 cá thể 

người Hoa sống ở thành phố Hồ Chí Minh và 7 tỉnh miền Nam Việt Nam gồm: Bình Dương, Tây 

Ninh, Đồng Nai, An Giang, Kiên Giang, Sóc Trăng, Bạc Liêu không có quan hệ huyết thống. 

Toàn bộ mẫu máu thu thập được bảo quản ở -20°C.  Tiến hành phân tích gen theo Quy trình 

giám định đã được chuẩn hóa (TCVN-AN năm 2013) của Viện khoa học hình sự. ADN được tách 

chiết theo phương pháp vô cơ, sử dụng Chelex 5%. 

Kết quả: từ 100 kiểu gen của 100 cá thể người Trung Quốc (đảm bảo đại diện ngẫu 

nhiên, tuân thủ các điều kiện của luật di truyền dân số) đã phát hiện được 11 alen hiếm, không 

có trong hệ thống thang chuẩn quốc tế. Có 06 alen hiếm vừa có thể là alen đặc trưng chỉ có ở 

người Hoa mà không thấy có ở các quần thể người khác, đó là các alen 11.1 (locus gen 

D7S820), alen 15.3 (locus gen D19S433), các alen 29.3; 31.3; 32.3 và 33.3 (locus D21S11). 

Trong 15 locus gen được khảo sát thì locus D21S11 cũng có giá trị truy nguyên cá thể cao nhất 

(tính đa hình cao với số loại alen là 18. Những alen này là những đặc điểm có khả năng truy 

nguyên cá thể và xác định quan hệ huyết thống cha-mẹ-con. 

Kết luận: tần suất các alen có ý nghĩa trong sàng lọc, định hướng truy tìm tội phạm. 

Từ khóa: Quần thể người Hoa, Nhân bội gen, Alen hiếm, Alen đặc trưng 



 

ĐẶT VẤN ĐỀ 

Giám định gen là ứng dụng kỹ thuật, công nghệ hiện đại của sinh học phân tử nhằm phân 

tích các đặc điểm của dấu vết mẫu vật hay cá thể người dựa trên nền tảng của giám định sinh 

học. Giám định gen phân tích các đặc điểm của dấu vết, mẫu vật và cá thể người ở mức độ phân 

tử. Trong giám định gen, phân tử cần nghiên cứu, phân tích chính là ADN (Axit Deoxyribo 

Nucleic), một thành phần quan trọng trong cấu tạo của nhiễm sắc thể (NST), ADN là vật liệu 

mang thông tin di truyền đóng vai trò quyết định trong việc di truyền các đặc điểm từ thế hệ này 

đến thế hệ khác của cơ thể sống
(10)

. Có nhiều phương pháp đư c sử dụng để xác định cá thể 

người: nhận biết qua vân tay, tiếng nói, nhận biết các yếu tố di truyền như: xác định các nhóm 

kháng nguyên h ng cầu (nhóm máu), xác định một số yếu tố protein trong huyết thanh, xác định 

một số enzym, nhưng khả năng phân biệt còn thấp. Phải đến nh ng năm cuối thế k  20, đặc biệt 

là thập k  80, 90 các nhà khoa học hình sự m i ứng dụng công nghệ gen (DNA- Technology) 

vào trong xác định tội phạm. Vấn đề đặt ra là độ tin cậy của phân tích ADN. Trong giám định 

ADN, để xác định (truy nguyên) một cá thể đòi hỏi bắt buộc phải tính xác suất một người ngẫu 

nhiên trong quần thể có cấu trúc di truyền trùng lặp v i ADN của mẫu vật cần giám định hay 

không. Để tính toán đư c xác suất này thì phải có d  liệu tần suất của từng alen
(4, 10)

, v i xác suất 

tính đư c càng l n thì độ tin cậy trong giám định càng cao. Theo lý thuyết di truyền học, mỗi 

một quần thể khác nhau có nh ng đặc điểm di truyền đặc trưng, thể hiện bằng sự phân bố tần 

suất alen trong mỗi quần thể là khác nhau và không thể áp dụng cơ sở d  liệu của quần thể này 

cho quần thể khác. Tần suất alen đư c xác định bằng nghiên cứu, khảo sát một hoặc nhiều gen ở 

một quần thể người nhất định thông qua việc thu thập mẫu của nh ng người cùng trong quần thể 

người đóở nhiều vùng địa lý khác nhau vàkhông có quan hệ họ hàng huyết thống. Số lư ng các 

mẫu cần phân tích phải đủ l n để bảo đảm đư c độ tin cậy, có nghĩa là kết quả phân tích thống 

kê tần số alen và kiểu gen phải phù h p gi a mẫu nghiên cứu và quần thể lý thuyết
(4, 5)

. Tần suất 

này có giá trị để xác định độ tin cậy trong truy nguyên cá thể và xác định quan hệ huyết thống. 

Hiện nay, Phân viện khoa học hình sự tại thành phố H  Chí Minh cũng như lực lư ng kỹ thuật 

hình sự cả nư c đang sử dụng bộ kit Identifiler của hãng AppliedBiosystem trong giám định 

AND (Kit Identifiler g m 15 gen trên NST thường và một gen trên NST gi i tính). Do đó, các 

nghiên cứu đư c thực hiện đều tiến hành khảo sát các alen của 15 gen trên NST thường. Người 

Hoa ở Việt Nam cư trú tại 63 tỉnh, thành phố.  
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Theo Tổng điều tra dân số và nhà ở năm 2009 (d  liệu m i nhất 2016 chưa đư c công 

bố), người Hoa ở Việt Nam có dân số 823.071 người, cư trú tập trung tại Thành phố H  Chí 

Minh, và rải rác ở các tỉnh phía Nam
(3)

. Nh ng địa bàn này đều là nh ng điểm nóng về tình hình 

an ninh và trật tự an toàn xã hội. Việc tiến hành nghiên cứu: “Khảo sát và xây dựng cơ sở dữ liệu 

tần suất các alen của 15 gen hệ Identifiler từ quần thể người Hoa ở các tỉnh phía Nam” là một 

yêu cầu cấp thiết để đảm bảo tính chính xác và khách quan trong kết luận giám định ADN nh ng 

vụ việc có liên quan đến người Hoa, d  liệu của đư c trích xuất từ một nhánh nghiên cứu của Đề 

tài khoa học cấp Bộ. D  liệu của đề tài là cơ sở v ng chắc để phân tích, đánh giá và kết luận 

giám định, có ý nghĩa cao kể cả về khoa học và thực tiễn.  

 

ĐỐI TƢỢNG VÀ PHƢƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

Thiết kế nghiên cứu: cắt ngang, mô tả. 

Dân số nghiên cứu: Tất cả công dân là người Hoa cư trú tại địa bàn thành phố H  Chí Minh và 

các tỉnh phía Nam, có cha mẹ cũng là người Hoa và các mẫu không có quan hệ huyết thống v i 

nhau. 

 

Cỡ mẫu 

 
 

Trong đó: 

n: Cỡ mẫu nghiên cứu cần có 

Z1-α/2: Trị số từ phân phối chuẩn phản ánh sai lầm loại I 

: Mức ý nghĩa thống kê. Chọn  = 0,05  thì Z1- α /2= 1,96 

P = Tỷ lệ chọn 0,5 để cho cỡ mẫu lớn nhất. 

d: Độ chính xác (hay là sai số cho phép). Chọn d = 0,1 (do thời gian lấy mẫu và kinh phí). 

Thay các giá trị vào công thức trên ta được n = 96 

Vậy nghiên cứu này cần khảo sát trên 96 công dân đến giám định ADN tại Phân viện Khoa học 

hình sự. Lấy tròn là 100 mẫu. 

Tiêu chí đưa vào 



Đối tư ng tham gia là nh ng công dân đến làm h  sơ ADN có làm xét nghiệm 15 gen theo hệ 

Identifiler, có cha và mẹ đều là người Hoa, có khả năng đọc hiểu tiếng Việt và tình nguyện tham 

gia nghiên cứu. 

Tiêu chí loại ra 

- Nh ng người có cha hoặc mẹ không phải là người Hoa. 

- Sức khỏe thể chất và tinh thần không đảm bảo để có thể tiến hành trả lời các câu hỏi trong 

nghiên cứu. 

Phƣơng pháp chọn mẫu 

Ngẫu nhiên hệ thống theo các bư c tiến hành như sau: nghiên cứu viên và cộng sự có mặt 

tại địa điểm nghiên cứu trong thời gian nghiên cứu diễn ra. Trong nh ng công dân đến làm h  sơ 

ADN có làm xét nghiệm 15 gene theo hệ Identifiler sẽ đư c mời tham gia nghiên cứu. Đối tư ng 

đư c cung cấp một số thông tin cơ bản về nghiên cứu và việc tham gia vào nghiên cứu đư c thể 

hiện thông qua bản đ ng ý tham gia nghiên cứu. 

Phƣơng pháp thu thập số liệu 

Cách thu thập số liệu 

Đối tư ng công dân đến làm h  sơ ADN có làm xét nghiệm 15 gen theo hệ Identifiler và 

thỏa tiêu chí chọn mẫu, sau khi đư c cung cấp đầy đủ thông tin về nghiên cứu sẽ đư c nghiên 

cứu viên phỏng vấn trực tiếp về các thông tin và ghi nhận vào phiếu câu hỏi đã đư c soạn sẵn. 

Công cụ thu thập 

Công cụ thu thập số liệu là một bộ câu hỏi soạn sẵn thu thập thông tin về các đặc điểm về 

dân số xã hội, thông tin về gia đình (di truyền học) và thông tin cá nhân của công dân (tuổi, gi i). 

Trong đó chú trọng: 

- Quan sát hình thái học (người dân tộc Hoa có các đặc điểm nhân chủng học đặc trưng). 

- Kiểm tra giấy tờ tùy thân (chứng minh thư nhân dân, giấy khai sinh, thẻ căn cư c, hộ chiếu...). 

- Hỏi trực tiếp người đư c thu thập mẫu. 

- Dùng kim chích máu đầu ngón tay và thấm trực tiếp vào giấy FTA. 

- Mẫu thu phải đảm bảo chất lư ng, không bị lẫn, nhiễm, để khô tự nhiên, đóng gói riêng rẽ, ghi 

ký hiệu cho từng mẫu 

Phân tích số liệu 

Để số liệu nghiên cứu về các locus gen sử dụng đư c cho nh ng ứng dụng cụ thể, điều 

cần thiết đầu tiên là cần đánh giá xem mẫu nghiên cứu v i locus gen đư c phân tích có đảm bảo 

rằng cấu trúc di truyền của mẫu (tần số tương đối của các alen và tần số các kiểu gen) là ổn định 

hay không qua các thế hệ, nghĩa là mẫu có tuân theo định luật Hardy - Weinberg hay không
(10)

. 

Cần kiểm tra sự phù h p gi a mẫu v i quần thể cân bằng l  thuyết thông qua đánh giá chênh 



lệch gi a tần số quan sát thực tế v i phân bố l  thuyết của các kiểu gen của mỗi locus gen đư c 

nghiên cứu có sai khác nhau hay không
(2)

. 

Kiểm định sự phù h p phân bố tần số kiểu gen gi a mẫu khảo sát và quần thể l  thuyết 

dựa vào tiêu chu n chi bình phương 
2 (8, 9)

. Việc tính toán tần suất và các chỉ sốđư c thực hiện 

bằng phần mềm Microsoft Excel, g m: HWE (kiểm tra sự phù h p v i định luật Hardy - 

Veinberg), Hobs (dị h p tử quan sát), Hexp (dị h p tử mong đ i), chỉ số MP (khả năng trùng 

lặp), chỉ số PD (khả năng phân biệt), chỉ sốPIC (mức độ đa hình của một locus gen), chỉ số PE 

(khả năng loại trừ), và FEB (xác suất không bao g m quan hệ dòng Y). Các chỉ số này giúp đánh 

giá tính đa hình các alen của quần thể đó đ ng thời xác định tần suất thu thập đư c đã có đủ độ 

tin cậy để sử dụng vào việc xác định cá thể hoặc xác định huyết thống cha, mẹ - con chưa. 

 

KẾT QUẢ VÀ BÀN LUẬN 

Thu ngẫu nhiên đư c 100 mẫu máu của 100người Hoa trên thẻ thu mẫu FTA cùng v i 

thông tin cá nhân của người đư c thu mẫu và bảo quản theo quy định tại phòng thí nghiệm AND 

của Phân viện Khoa học hình sự. Kết quả cho thấy 100 mẫu ADN đư c tách chiết từ 100 mẫu 

máu người Hoa đều đủ điều kiện để thực hiện các bư c phân tích tiếp theo. Chúng tôi đã thực 

hiện 100 phản ứng PCR v i bộ KIT 

Identifiler dựa trên n ng độ ADN đã đư c 

định lư ng (thành phần phản ứng và chu 

kỳ nhiệt theo nhà sản xuất, điện di trên máy 

giải trình tự ADN ABI 3130 và phân tích 

kiểu gen bằng phần mềm 

GenemaperID v3.2).  
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Hình 1. Hình ảnh điện di điển hình trên máy điện di 3130 và một số hình ảnh kiểu gen cá thể 

người Hoa đại diện cho 100 cá thể đã được phân tích. 

 

Sử dụng phương pháp và nội dung nghiên cứu ở trên, chúng tôi đã xây dựng đư c bảng tần 

suất alen và các chỉ số thống kê cho 15 gen trên NST thường trong quần thể người Hoa (N=100) 

tại thành phố H  Chí Minh và 7 tỉnh phía Nam. Tác giả Chakraborty R. (2006) cho rằng thông 

thường việc khảo sát v i số lư ng mẫu trên 100 cá thể của mỗi quần thể nghiên cứu cho phép 

chúng ta thu đư c các chỉ số thống kê đáng tin cậy
(1)
.  Do đó, kết quả trong nghiên cứu này của 

chúng tôi thực hiện khảo sát trên số lư ng mẫu là 100 cá thể người Hoa không cùng quan hệ 

huyết thống, đư c lựa chọn một cách ngẫu nhiên từ quần thể người Hoa sống tại các tỉnh phía 

Nam Việt Nam là đảm bảo độ tin cậy và có   nghĩa cho các tính toán phân tích thống kê quần thể 

phục vụ tốt cho công tác giám định ADN.  

Việc tính toán tần suất và các chỉ số đư c thực hiện bằng phần mềm SPSS và Microsoft 

Excel, g m: HWE (kiểm tra sự phù h p v i định luật Hardy - Veinberg), Hobs (dị h p tử quan 

sát), Hexp (dị h p tử mong đ i), chỉ số MP (khả năng trùng lặp), chỉ số PD (khả năng phân biệt), 

chỉ số PIC (mức độ đa hình của một gen), chỉ số PE (khả năng loại trừ), và FEB (xác suất không 

bao g m quan hệ dòng Y). Các chỉ số này giúp đánh giá tính đa hình các alen của quần thể đó 

đ ng thời xác định tần suất thu thập đư c đã có đủ độ tin cậy để sử dụng vào việc xác định cá thể 

hoặc xác định huyết thống cha - mẹ - con. Trong đó: MP (matching probablity - khả năng trùng 

lặp) là xác suất ngẫu nhiên trong quần thể có kiểu gen giống nhau, tương ứng v i từng gen. PD 

(power of discrimination- khả năng phân biệt): chỉ số cho ta biết khả năng phân biệt gi a 2 cá thể 

không liên quan đư c xác định về kiểu gen trong quần thể đư c nghiên cứu, chỉ số này càng gần 

giá trị 1 thì khả năng phân biệt càng cao. PE (power of exclusion-khả năng loại trừ). Kiểm định 



sự phù h p phân bố tần số kiểu gen gi a mẫu khảo sát và quần thể l  thuyết dựa vào tiêu chu n 

Chi bình phương 
2
. So sánh giá trị khi bình phương tính đư c v i α cho thấy mẫu phù h p v i 

quần thể l  thuyết.  Nghiên cứu đã phát hiện: 11 alen hiếm, không có trong hệ thống thang chu n 

quốc tế. Các alen đó là: ở gen D7 có 2 alen: 9.1, 11.1; ở gen D21 có 4 alen: 29.3, 31.3, 32.3, 

33.3; ở gen D19 có alen 15.3; ở gen FGA: có 4 alen là 21.2, 22.2, 23.2, 24.2. Có 06 alen hiếm 

vừa có thể là alen đặc trưng chỉ có ở người Hoa mà không thấy có ở các quần thể người khác, đó 

là các alen 11.1 (locus gen D7S820), alen 15.3 (locus gen D19S433), các alen 29.3; 31.3; 32.3 và 

33.3 (locus D21S11). Trong 15 locus gen đư c khảo sát thì locus D21S11 cũng có giá trị truy 

nguyên cá thể cao nhất (tính đa hình cao v i số loại alen là 18 trong đó có 4 alen hiếm). Nh ng 

alen này là nh ng đặc điểm có khả năng truy nguyên cao để truy nguyên cá thể và xác định quan 

hệ huyết thống cha-mẹ-con. Điều này có   nghĩa l n để sàng lọc, định hư ng truy tìm tội phạm. 

Ứng dụng cơ sở d  liệu tần suất này trong giám định gen (ADN) của Viện Khoa học hình sự nói 

riêng và của lực lư ng KTHS nói chung, kết quả thu đư c là chứng cứ vật chất truy nguyên 

chính xác cá thể và tăng độ tin cậy trong công tác giám định AND. 

Dựa vào các cơ sở d  liệu tần suất đã đư c công bố g m có: thang alen chu n quốc tế của 

15 gen hệ Identifiler, bảng tần suất các alen 15 của gen hệ Identifiler người Thái lan đã công bố 

2006, bảng tần suất các alen 15 của gen hệ Identifiler người Malaixia đã công bố 2008
(6, 11)

, bảng 

tần suất các alen 15 của gen hệ Identifiler người Kinh (Việt Nam) đã công bố năm 2012
(8)

. 

Chúng tôi quan sát đư c ở người Hoa có các alen hiếm không có trong thang alen chu n quốc tế. 

Một số alen quan sát đư c chỉ thấy xuất hiện ở người Hoa mà chưa thấy xuất hiện ở các quần thể 

khác, có thể là các alen đặc trưng cho quần thể người Hoa. Các khái niệm alen hiếm và alen đặc 

trưng đư c trình bày như sau : 

- Alen hiếm là alen có thật, không nằm trong hệ thống thang chu n do quốc tế công bố. 

- Alen đặc trưng: chỉ thấy xuất hiện ở người Hoa mà chưa thấy xuất hiện ở các quần thể người 

khác.Khi gặp đư c nh ng mẫu cá thể phân tích có alen này, mẫu sẽ mang tính truy nguyên 

cao đối v i người Hoa. 

So sánh tần suất alen trong hệ Identifiler của người Hoa v i người Việt (Kinh) ; người Thái lan 

và người Malaysia (15 gen từ gen D8S1179 đến FGA) nhận thấy : các alen từ 10 đến 17 xuất 

hiện ở cả người Hoa, Malaixia, người Việt (Kinh) và người Thái lan, trong đó alen 13 phổ biến ở 

người Hoa. Các alen  29.3; 31.3; 32.3; 33.3 chỉ xuất hiện ở người Hoa, chưa thấy xuất hiện ở 

người Malaysia, người Việt (Kinh) và người Thái lan, (có thể là các alen đặc trưng). Alen 9.1 

xuất hiện ở người Hoa, người Việt (Kinh); chưa thấy xuất hiện ở người Thái Lan và người 

Malaysia. Alen 11.1 chỉ thấy xuất hiện ở người Hoa; Chưa thấy xuất hiện ở người Thái Lan, 

Malaysia, người Việt (Kinh), (có thể là alen đặc trưng). Alen 7 xuất hiện ở người Hoa, Malaysia, 

người Việt (Kinh), chưa thấy xuất hiện ở người Thái Lan. Alen 19 xuất hiện ở người Hoa, Thái 



Lan, người Việt (Kinh), chưa thấy xuất hiện ở người Malaysia. Các alen từ 6 đến 10 của locus 

gen THO1 đều xuất hiện ở người Thái lan, Malaysia, người Việt (Kinh). Các alen từ 7 đến 14 

của locus gen D13S317 đều xuất hiện ở người Thái Lan, Malaysia, người Việt (Kinh). Các alen 

từ 9 đến 14 đều xuất hiện ở người Hoa, người Việt (Kinh), người Malaysia và người Thái Lan. Các 

len từ 16 đến 26 đều thấy xuất hiện ở người Hoa, người Việt (Kinh), người Malaixia và người 

Thái Lan. Alen 9.1 m i chỉ xuất hiện ở người Hoa; chưa thấy xuất hiện ở người Việt (Kinh), 

người Thái Lan, người Malaysia. Alen 18 xuất hiện ở người Hoa, ngườiViệt (Kinh); chưa thấy 

xuất hiện ở người Malaixia, người Thái Lan. Alen 15.3 m i chỉ xuất hiện ở người Hoa; chưa 

thấy xuất hiện ở người Việt (Kinh), người Thái Lan, người Malaysia (có thể là alen đặc trưng). 

Các alen từ 14 đến 20 của locus gen D13S317 đều xuất hiện ở người Thái Lan, Malaysia, người 

Việt (Kinh). Alen 7 của locus gen D13S317 xuất hiện ở người Hoa, Malaysia, chưa thấy xuất 

hiện ở người Việt (Kinh) và người Thái lan. Alen 12 của locus gen D13S317 xuất hiện ở người 

Hoa, Malaysia, người Việt (Kinh) và người Thái Lan, chưa thấy xuất hiện ở người Malaysia. 

Alen 10 thấy xuất hiện ở người Hoa, Malaysia, chưa thấy xuất hiện ở người Thái Lan, người Việt 

(Kinh). Alen 23 thấy xuất hiện ở người Hoa, Thái Lan, người Việt (Kinh), chưa thấy xuất hiện ở 

người Malaysia. Alen 8 thấy xuất hiện ở người Hoa và người Malaxia, chưa thấy xuất hiện ở 

người Thái Lan và người Việt (Kinh). Alen 16 xuất hiện ở người Hoa, người Việt (Kinh), chưa 

thấy xuất hiện ở người Thái Lan, Malaysia. 

KẾT LUẬN 

Tần suất các alen của 15 gen hệ Identifiler từ 100 cá thể người Hoa thu đư c trong 

nghiên cứu đủ điều kiện dùng trong giám định ADN cho quần thể người Hoa. Trong phạm vi 

nghiên cứu của đề tài còn nhiều hạn chế, v i số mẫu gi i hạn trong 100 mẫu máu người Hoa 

(một nhánh của đề tài nghiên cứu cấp Bộ về khảo sát và xây dựng cơ sở d  liệu tần suất các alen 

của 15 gen hệ Identifiler trong quần thể người Hoa), chúng tôi sẽ tiến hành nghiên cứu v i số 

mẫu l n hơn và hoàn thiện bảng tần suất này. Bổ sung vào Quy trình giám định ADN để tính xác 

suất trong các Kết luận giám định ADN của lực lư ng Kỹ thuật hình sự và các tổ chức giám định 

khác trong các vụ việc liên quan đến người Hoa ở Việt Nam. 
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