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1.  BEVEZETES

A DNS alapu azonositassal foglalkoz6 igazsagiigyi genetika — a kordbban a genetika
hatérteriileteként elkonyvelt klinikai genetikdhoz vagy pharmacogenetikdhoz hasonldan —
napjainkban 6nallé tudomdnyagként funkciondl. Kihivasai, probléma felvetései, modszertani és
technikai fejlesztései valamint eredményei nemcsak passziv felhasznaldként, hanem aktiv
kozremiikodoként kapcsoljak a genetikdhoz és a jogalkalmazéashoz egyarant, ugyanakkor nem
tekinthetd a két alkotérész egyszerli OsszegzOdéseként. Az igazsagiigyi genetika 0©ndllo
tudomanyteriiletként hasznalja fel a genetika — pl. molekularis genetika — mddszereit, tudomanyos
eredményeit. Kutatdsai azonban a genetika mas teriiletére vonatkozo informaciokat — pl.
polimorfizmusok molekularis strukturaja, 0j szekvencia adatok, populdcidgenetikai értékek,
jellemzdk, stb. — is szolgaltathatnak, melyek ugyanakkor 6nmagukban nem az igazsagiigyi genetika
céljat jelentik. Torvényszéki aspektusbol a természettudomany — genetika — csak eszkdz, melynek
segitségével a kriminalisztikai hipotézisek megerdsithetok avagy elvethetok, de az
igazsagszolgaltatas részévé valva a blincselekmények felderitésének €s bizonyitasdnak lehetdsége
szamos vonatkozasadban kiszélesithetd. A helyszini bioldgiai anyagmaradvanyok faji-, egyedi
eredetének meghatarozasa, helyszin-helyszin kapcsolatdnak vizsgalata, ismeretlen egyedazonossagu
holttestek, maradvanyok azonositdsa, leszdrmazasi viszonyok elemzése mellett polgari jogi —
sziil0ségi — ¢és torténelmi, kegyeleti — tomegsir — vizsgalatok céljara is felhasznalhato. A
lehetdségeket a nem emberi eredetli anyagok azonositasara vonatkozdan kiterjesztve a tarsadalom

A human mikroszatellita markerek haszndlata a torvényszéki gyakorlatban jelenleg
altalanosnak mondhato, ugyanakkor az eldforduld, kozvetve illetve kozvetleniil allatfajok
azonositasat, egyedazonossaganak megallapitasat érintd igazsagiigyi genetikai szakkérdésekben a
megkovetelt nemzetkozi ajanlasok kialakitasa csak a kozelmultban kezd6dott meg.
2.  CELKITUZES

Munkam alapvet6 célja az volt, hogy a Canis familiaris példdjan keresztiil elinditsam azt a
folyamatot, melynek segitségével a nem emberi eredetli bioldgiai anyagok individualizaldsa a
torvényszéki genetika részévé valhat.

2.1. A faj azonositasa

Az ismeretlen eredetli mintdk Canidae sp. eredetének meghatarozasa a homoldg cytochrome

b gén meghatarozott szakaszanak szekvencia analizisével.
2.2. Canine specifikus STR markerek vizsgalata magyarorszagi populacioban

Szarmazasellendrzes céljara mar alkalmazott, de igazsagiigyi referencidval nem rendelkezd

lokuszok polimorfizmusanak a torvényszéki alkalmazashoz nélkiilozhetetlen felmérése a

populécidban.



2.2.1. Mintak és markerek
Tobb fajta genetikailag fliggetlen egyedeitdl szarmazd, igazsagiligyi szempontbol
szamitdsba vehetd mintatipusanak — pl. vérminta, nyalminta, szOrminta, ondominta —
vizsgélata 10 lokuszon.
2.2.2. A detektalt tulajdonsagok azonositasa, elnevezése, a l0kuszok jellemzése
A genotipus pontos definidldsa a repeat-struktira alapjan, a pontos allélmeghatarozas
esetleges problémainak felmérése.
2.2.3. Alléllétrak készitése, a méretstandard kivalasztasa
Az esetlegesen komplex motivumokat is tartalmazoé allélok pontos meghatarozasa
referencia-allélok és alternativ belsd méretstandardok segitségével.
2.2.4. A félautomata kiértékelés
A detektalt genetikai profilok kiértékelését segité szamitdgépes alkalmazas
adaptalasa.
2.3. Populacio-statisztikai értékelés
Az igazsagiigyi hitelesités, a statisztikai interpretacid — az egyediség mértékének pontosabb
kalkulacidja — lehetoségének megteremtése céljabol végzett populacios felmérések elvégzése, az
allélgyakorisagi értékek meghatarozésa, a fajtak és a populaciok sszehasonlitasa.
2.3.1. Allélgyakorisagok meghatarozasa
2.3.2. Hardy—Weinberg és linkage egyensily tesztelése
2.3.3. A genetikai strukturaltsag megallapitasa
2.4. Mintatipusok és a DNS extrakcio vizsgalata
A kriminalisztikai szempontbol jelentds, kutyatdl szarmazdé kiilonféle biologiai
anyagmaradvany DNS extrakciojanak tesztelése.
2.5. A PCR reakcio érzékenyitése, monoplex screening
Kevert faji eredetii — kutya/ember — mintdk vizsgélatanal is sikeresen alkalmazhato érzékeny
monoplex PCR reakciot kidolgozasa.
2.6. Eseti alkalmazas
A szakértoi segitség lehetdségének kiszélesitése a torvényszeki eljardsok soran, a modszer
biztositotta eldnyok tenyésztésben — pl. alomellenérzés — torténd hasznositasa.
3.  ANYAG ES MODSZER
3.1. Mintak és populaciok
Populécios vizsgalatok céljara 673 — 79 azonosithaté fajtdba vagy fajtavaltozatba sorolhato
— egyed mintdja keriilt felhaszndldsra. Az extrakcids tesztelések sordn a vérmintdk mellett
nyalmintdk, szOrmintdk, fagyasztott spermamintak és fagyasztott izomszovet mintdk vizsgélata

tortént meg. A cytochrome b vizsgalatokhoz vér és szorszalak, a fajtak kozotti esetleges



szekvencialis kiilonbségek vizsgalatdhoz német juhdsz és rottweiler fajtak 22-22 egyedének
vérmintdjabol extrahalt DNS szolgalt. Szarmazas ellendrzo vizsgalatokhoz vér- és szormintakat
biztositottunk, az igazsagiigyi céli vizsgalatok eseti mintdkbol — vér-, nyal-, szérminta, vérrel
keveredett nyalszennyezddés, bioldgiai szovetmaradvanyok — torténtek.
3.2. A DNS kinyerése
A DNS feltardsa homogén mintakbol — folyékony vér, nyal, szdr, stb. — a nuklearis ¢és
mitokondridlis vizsgdlatokhoz standard protokoll szerint, a vérrel keveredett nyadlszennyezddések
extrakcidja modositott differencidlt lizissel (Padar és mtsai, 1999), a szemikvantitativ mennyiségi
meghatarozas etidium-bromid fluorofdr festés €s agardz gélelektroforézis alkalmazasaval tortént.
3.3. A vizsgalandoé szakaszok felsokszorozasa
A tiz autoszémas STR multiplex amplifikaldsa StockMarks® Canine I Ver 3 kittel standard
protokoll, a cytochrome b génszakasz amplifikdlasa harom primer-par és harom PCR protokoll
varidlasaval tortént. Az amplifikalds hatékonysaganak ellendrzése, és a fragmensek szeparaldsa
poliakrilamid gélelektroforézis eziistfestéses detektalasaval tortént.
3.4. A cytochrome b génszakasz szekvencia analizise
A sokszorozott fragmensek tisztitasa soran nyert termékek szekvendlasa standard protokoll
szerint tortént, a szekvencidk szerkesztése és illesztése soran kapott eredményeket az Interneten
elérhetd génbank szekvencidkhoz hasonlitottam.
3.5. Az STR fragmensek genotipizalasa
Az STR lokuszok PCR-fragmenseinek analizise szelektalt belso standard és hitelesitett allél-
koktélok segitségével tortént.
3.5.1. Alléllétrak készitése
A multiplex vizsgéalatok utan a szelektalt fragmensek monoplex felsokszorozassal,
izolalassal valamint klénozassal nyert termékeit szekvencia vizsgalatokkal kell verifikalni,
majd az Osszedllitott allél-keverékeket — alléllétrakat — az azonositott genotipusu egyedek
DNS-mintaibol koamplifikalassal és reamplifikdlassal lehet eldallitani. A szekvencialis adatok
alapjan az ismétlodo egységek szaman alapuld allélszignélast kell kialakitani.
3.5.2. Az aléllméretek meghatarozasi pontossaganak dsszehasonlitasa
A méretmeghatarozas pontossaganak tesztelése fluoreszcens méretstandardokkal, az
alléllétrak egyes alléljaira vonatkozd szamitott atlagméretek és szords értékek elemzésével
tortént.
3.5.3. A tipizalo szoftver atalakitasa
A méretmeghatarozds adataira tdmaszkodva az alléltipusok szemiautomata
meghatarozasdhoz a genotipizaldo makrokat az alkalmazott belsd méretstandarddal szamitott

atlag-méretek €s szoras értékek alapjan kell megirni.



3.6. Populacio- és genetikai-statisztikai analizisek
A statisztikai vizsgalatok céljara kialakitott hat csoportot populacion beliili — populacio-
genetikai alapértékek, egyensulyi allapotok (HWE, LD) — illetve 0Osszehasonlité variancia-
elemzéseknek — G, F statisztika, AMOVA — vetettem ala.
3.7. Vizsgalatok az eseti alkalmazas szempontjabol
Az eseti alkalmazhatosagot eltérd illetve kevert mintatipusok, valamint a kimutathatosagi
érzékenység — kiillonb6z6 PCR kondiciok —szempontjabol teszteltem. Az eltérd faji eredetii
rovid STR 16kuszok esetében human illetve kutya DNS keverékeit alkalmaztam, valamint valos
eseteket vizsgaltam (Padar, 2001, 2002, 2003).
4. UJ MEGALLAPITASOK (TEZISEK)
4.1. Azonositas — a faj azonositasa
Munkamat megelézéen az ismeretlen faji eredetli bioldgiai mintdk torvényszeki
azonositasdhoz a cytochrome b gén fajok kozott leginkabb szekvencialis eléréseket mutato, jol
koriilhatarolhatd szakaszat hasznaltdk fel, viszonylag konzervativ szekvencia-intervallumra —
human homoloég szakaszra — illesztett primer parok alkalmazasaval. A tisztdn detektalt pozicionalis
kiilonbségek a GenBank adatbazisban talalhatdo homoldgiadk segitségével nagyrészt lehetdveé teszik a
taxon meghatarozasat, azonban a primer kotddesi helyen — a relativ dllanddsag ellenére — el6fordulo
nukleotid inkomplementaritasok sokszor — tobbek kozott a Canidae esetében — zavaros, kevert,
értékelhetetlen elektroferogrammokkal jarnak egyiitt.
4.1.1. Egyértelmii szekvenciak
Az altalunk tervezett degeneralt primerek €s alkalmazott PCR kondiciok hasznalataval
a detektalasi ambivalencidk — mas fajoknal, pl. Cervidae is — megsziintethetok, az azonositas
konfirmalasi biztonsaggal megtorténhet.
4.1.2. Szekvencialis eltérés detektalasa
A jellemzd szakaszon beliil egyetlen pozicioban nukleotid szubsztitucid is
megfigyelhetd, melynek okat — egyedi mutacid, esetleges SNP — tovabbi vizsgalatok
tisztazhatjak.
4.1.3. Uj szekvencia detektalasa
A korabbi referencidval rendelkezd primerek mddositott PCR koriilmények kozepette
nukledris genomban lokalizalt, pszeudogénként definidlhaté cytochrome b analog szakaszokat
eredményeztek, melyek heteronukleotid pozicidi tobb kopias, multiplikalodott eléfordulast ta-

masztanak ald. Az 1j szekvenciat DQ309764 katalégusszamon regisztraltam a GenBank-ban.



4.1.4. A fajta megallapitasanak lehetésége
Az 1j szekvencidlis elem vizsgélata egyes fajtak — német juhaszkutya/rottweiler —
kozotti kiilonbségeket tartak fel, igy jelenleg az sem zarhato ki, hogy ezek a csak sejtmagi
DNS-bo6l amplifikalhatd szakaszok fajta-jellegzetességet hordozhatnak, de ezt kiegészitd
vizsgalatoknak kell megerositeniiik.
4.2. Individualizacio — az STR polimorfizmusok vizsgalata
Doktori munkdm megkezdése eldtt a vizsgalt STR markerek a PEZ20 16kusz kivételével
tetramer ismétlddésként — FHC2010, FHC2054, FHC2079, PEZ3, PEZS5, PEZ6, PEZS8, PEZ12 —
valamint dimer ismétlodésként — PEZ1 — részben leirasra, illetve — kereskedelmi standardizalassal
rendelkezd reagens kitként — forgalmazasba keriiltek, mindezek azonban az igazsagiigyi célu
alkalmazast lehetdvé tevo alapvetd kovetelményeket nem biztositottdk. Nem allt rendelkezésre
egyértelmii, szerkezet alapu nevezéktan, az allélméret meghatdrozds mellett az allélok
azonositasdhoz sziikséges referencia allélok, allélgyakorisagi adatok nem voltak hozzaférhetdk, az
eseti jellegzetességekre vonatkozo technikai, mddszertani ismeretek és tapasztalatok meglehetosen
hidanyosak voltak.
4.2.1. A PEZ20 lokusz repeticios szerkezetének leirasa
A szekvencia analizisnek koszonhetdéen a lokusz alléljainak molekularis szerkezete
ismertté valt (Padar, 2002).
4.2.2. Az STR lokuszok repeticids szerkezetének tisztazasa
A vizsgalatok alapjan a polimorfizmusok molekuléris szerkezete illetve a PEZ1 és
PEZ3 16kuszok korabbi referenciaktol eltéré motivum-hossza tisztazhatova valt. A nem
publikalt tipus-szekvencidkat a GenBank-ban AF454051, AF454052 (PEZ20), AY375154
(PEZ8), AY375155 (PEZS), AY375153, AY375156 (PEZ6), AY536266 (PEZ3), AY672136
(PEZ1), AY758357, AY758358 (PEZ12) katal6gusszdmon regisztraltam.
4.2.3. Egységes nevezéktan kialakitasa
Az allélek azonositasa céljabol a repeticios struktura és a megfigyelt variansok
ismeretében egységes nevezéktant alakitottam ki, amely nemzetk6zi felhasznalatra is
alkalmas.
4.2.4. Alléllétrak osszeallitasa
A hitelesitett referencia fragmensekbdl allélkoktélok eldallitasara nyilt lehetdség,
melyek méretezési pontossaganak tesztelése és szemiautomata tipizaldsa a markerek
polimorfizmuséanak felmérését a magyarorszagi kutyapopulacioban lehetévé teszi.
4.2.5. Allélgyakorisagi adatok, populaciogenetikai felmérések
Magyarorszagon elséként az STR allélok megfigyelt gyakorisdgabdl kiindulva

populécié genetikai analiziseket végeztem. Habar a vizsgélt allomanyok mintavételi



elégtelenségek okan nem feltétleniil reprezentativak, az mindenképpen kijelenthetd, hogy
fajtak illetve fajtacsoportok kozott szignifikans genetikai kiilonbségek fixalodhattak,
statisztikai szempontbdl egymdasnak megfeleltethetd fajtak, csoportok kialakuldsa nem
valdsziniisithetd.
4.2.6. Monoplex sziirévizsgalatok lehetdségének megteremtése
Nagyszamu biinjelminta esetenkénti szlirOvizsgalata a markerek monoplex formdban
torténd felsokszorozasanak érzékenyitésével és optimalizalasaval sikeresen kivitelezheto.
4.2.7. Fajidegen DNS PCR erosito hatasanak igazolasa
A kevert faji eredetii mintdk tesztelése a kutydk cytochrome b alapti azonositasanak
korlatozottsaga és ambivalencidja mellett a fajidegen DNS nuklearis STR amplifikaciora
gyakorolt erdsitd hatasat igazolta.
4.2.8. Szomatikus mutacio lehetéségének bemutatasa
A kriminalisztikai szempontbdl a szoérmintak genetikai profiljanak meghatarozasa
soran nem hagyhat6 figyelmen kiviil egyedi mutacids események bekovetkezése sem (Padar,
2002).
4.2.9. Azonos genetikai profil el6fordulasa kiilonb6z6 egyedeknél
Alomellendrzés soran sziild-kolyok vonatkozasaban detektalt — tiz 16kuszra kiterjedo,
nagymértékben homozigota — azonos genetikai profilok bizonyos allomanyokban illetve
tenyészvonalakban az atlagosnal nagyobb mértékli beltenyésztést valdsziniisitenek, ami a
kozelrokon — esetlegesen kan és kolyke — egyedek megkiilonboztetését az alkalmazott
l6kuszkészlettel nem teszi lehetdvé.
4.2.10. Igazsagiigyi genetikai szakvélemények készitése
A PhD munka eredményeit felhasznalva elsoként nyilt lehetéség Magyarorszagon a
kutydkat érintd blincselekmények (Padar, 2001, Padar, 2002) valamint szarmazasellen6rzes
(Padar, 2001) DNS alapt vizsgalatokkal alatdmasztott szakértdi véleményezésére, melyek
tapasztalata kiilfoldi birosdgok hasonlé eseteinek tisztdzadsahoz is hozz4jarult.
5.  KOVETKEZTETESEK
5.1. A faji eredet meghatarozasa
Az igazsagligyi gyakorlatban a cytochrome b gén viszonylag konzervativ szekvencia-
intervallumara illesztett primer parok a moddositasok ellenére is emberi cyfochrome b
komplementaritassal rendelkeznek, ugyanakkor a kutydk esetében a forward és a reverse primerek
is tobb pozicidban devidlnak. Az altalunk tervezett degeneralt primer szekvencidk ezeket az
eltéréseket mindkét primer esetében jelentdsen redukdljadk. Az inkomplementaritdsabol fakadod
anellacids elégtelenségek csokkentésének, kikiiszobolésének koszonhetden a degeneralt

primerekkel egyértelmii, verifikdlasra alkalmas szekvenciak nyerhetok, melyek a génbankban kutya



cytochrome b gén homoldgidval, mitokondridlis genomként azonosithatdk €s esetlegesen polimorf —
SNP — pozicidval birnak.

Habar a konzervativ primerekkel és modositott PCR koriilményekkel kapott szekvenciak
homoldgiaja is a Canidae taxon vonatkozdsaban a legnagyobb, tisztan mitokondrialis genombdl —
szOrszalak szali része — nem vizsgalhatok. Fentiek alapjan ezen szakaszok a nukleéaris genom részét
képezik, ami inszercioval — transzpozicids elemként — a genom szamos helyére, esetleg polimorf
jellegként fixaléodva multiplikdlddhat. A tobbkopids eldfordulds valdszinliségét tdmasztjak ala az
azonos pozicioban egyiittesen detektalhato kiilonb6zé nukleotid-pozicidk, melyek bizonyos
mértékben fajtaspecifikus jelleggel is rendelkezhetnek. Az eredmények alapjan nem zarhatd ki,
hogy a mitokondridlis cyfochrome b gén konzervativ jellegének gyengiilése valamint
multiplikdloddsa a nukledris genomban fajta- vagy fajtacsoport kizardsara, esetleges
valdsziniisitésére alkalmas kiegészitdé informdciot is szolgéltathat, azonban a feltételezés
megerdsitéséhez tovabbi vizsgalatokra van sziikség.

5.2. Az egyed azonossaganak megallapitasa

Az igazsagiigyi célra alkalmazott polimorf STR markereknek specidlis kritériumoknak is
meg kell felelnitik. Jol definidltaknak, egyértelmiien és reprodukalhatdoan meghatarozhatoaknak,
azonosithatdéknak kell lennitik. Magas foku polimorfizmussal rendelkezzenek, genetikai kapcsoltsag
nélkil. Vizsgélati modszereik technikai szempontbol érzékenyek és standardizalhatok legyenek, az
eredmények interpretalasat populacio genetikai elemzésekkel kell alatdmasztani.

A vizsgalt STR l6kuszok repeticids szerkezetiik alapjan hdrom csoportba sorolhatok. A
trimer PEZ3 lokusz kivételével az 6sszes 10kuszt tetramer ismétlddések strukturaljak. Koztes allélok
repetitiv régiokban egylittesen megnyilvanulo delécids, inszercios valtozatoknak koszonhetd, mely
legnagyobb szdmban a PEZ6 lokuszon figyelhetd meg. Azonos hossz mellett megnyilvanuld
szekvencialis valtozékonysdg a hatarold illetve az ismétlodd régioban egyarant eldfordul. A
szekvencidk alapjan egyértelmii, a szakmai ajanldsoknak megfeleld laboratériumok kozotti
adatcserére ¢és Osszehasonlitasra alkalmas allél-nevezéktan alakithatd ki, ami nemzetkézi
torvényszéki alkalmazasra javasolhato.

A StockMarks® Canine I Ver 3 kit alapvetden alomellendrzési keriilt kereskedelmi
forgalomba. A 20 db primer keveréke nem tokéletesen optimalizalt az annealing hdmérsékletre, a
sokszorozasi egyenetlenségek allél- és lokusz kieséssel, termék-kiegyenstlyozatlansaggal jarnak,
melyek a tipikus preferencialis amplifikalodastol eltéréen nem korrelalnak a fragmensmérettel. A
nem adekvat primer kotddés nem allélikus eredetli fragmensek megjelenéséhez vezethet. A nem
tokéletes adenilalodas miatti kettds detektalasi csucsok egy bazisparnyi kiilonbséggel rendelkezo

interallélok megkiilonboztetését rendkiviill megnehezithetik, akar téves genotipizalashoz is



vezethetnek. Monoplex formdban a lokuszok megfelelden beallitott reakciomix hasznalataval
touchdown jelleg nélkiil, Iényegesen kevesebb kiinduldsi DNS sziikséglettel és alacsonyabb
ciklusszdmmal is sikeresen sokszorozhatok. A fragmensek méretmeghatirozasa soran az abszolut
hosszakhoz viszonyitott mérethliség leginkabb GS400HD illetve GS500 méretstandardokat
jellemezte, ugyanakkor a relativ méretek szoérdsa szignifikdns modon az ILS600 standard
alkalmazasaval adddott legkisebbnek, hasznalataval a koztes allélok is biztonsaggal tipizalhatok.

A markerek koziil leginkdbb polimorfnak a PEZ6 16kusz bizonyult. Ez feltehetéen
szerkezetbeli komplexitdsanak, nagyszamu intermedier alléljanak is koszonhetd, ugyanakkor
valoszintisithetd, hogy az intermedier allélok megjelenése a polimorfizmus fokat altalanossagban
nem szamottevéen befolyasolja, annak mértékében megnyilvanuld eltérések sokkal inkabb a
szaporodas-kozosségekben végbemend genetikai drift illetve fixalddas kovetkezményeképp jonnek
1étre. Az allélgyakorisagi értékek megoszlasi adatai a befolyasolt, irdnyitott szaporodaskozosségek
sajatossagait, egymassal szemben fenndlld kiilonbségeit tamasztjdk ala. A populécidk devidlasa az
egyensulyi allapotto]l esetenként csak Osszetett oksagi Osszefliggésekkel magyarazhatd, melyek
pontos tisztdzasahoz a fajtdk hiteles pedigrével rendelkezd, nagyobb szamu mintacsoportjanak
vizsgalata sziikséges. A populdciés mintak genetikai strukturdltsaga, variancidja fenotipusos és
molekularis szinten egyardnt jol definialt heterogenitassal jellemezhetd, a panmixis ellenében hato
iranyitott és korldtozott szaporodas a megnovekedett homozigota arannyal rendelkezo
beltenyészetek kialakulasat segiti eld. A kiilonbségek nemcsak a fajtdk kozott, hanem esetlegesen
azonos fajtdk szubpopuldcidi, tenyészvonalai kozott is kifejezddnek, igy azok egymdsnak vald
statisztikai megfeleltetése, helyettesitése nem célravezetd. Kizardlagos fajta-jellegzetességet marker
szinten az eddigi vizsgalatok nem tartak fel. A jogalkalmazdéi szempontok hatékonyabb
érvényesiilése valamint a hiteles tenyésztoéi érdekek egyarant a tenyésztdi szervezetekkel
kollaborald, tovabbi populacids vizsgalatok igényét timasztjak ala.

5.3. Torvényszéki alkalmazas

Az allati polimorfizmusok alapvetden szarmazasellendrzési céllal végzett molekularis
genetikai vizsgalatat jelenleg gyakran sajat fejlesztésti marker-készlet, analitikai- és viszonyitasi
kortilmények, azonositd kdédok, elnevezés, és adatbazis jellemzi. Az egyedi vizsgaldrendszerek
Osszevethetetlenségiik mellett az ellendrizhetdség hidnyat is magukban foglaljak. A torvényszéki
igényekhez adaptalt megfelelést joval szigorubb elvarasok szabalyozzak.

A kereskedelmi forgalombol nem beszerezhetd alléllétrak kifejlesztése és hitelesitése
jelentds raforditasokat igényel, de segitségiikkel megbizhato allél meghatarozas érhetd el. A profil-
egyezési valosziniliség mértéke az adott populdcid sajatossagaitol fiigghet, igy a statisztikai
kiértékelést az allélgyakorisagi adatbazisok alapvetden befolyasoljak. Kriminalisztikai

tapasztalatoknak megfeleléen a valdszintiségi értékek kalkuldcidja soran a genetikai korrelacio



hatdsat kifejezd kozos leszdrmazasi egylitthatd valamint a nem véletlenszerli parvalasztast
reprezentald populécidon beliili beltenyésztési egyiitthatd alkalmazasa egyarant megkovetelt. A
beltenyésztettség az egyenes 4agi leszarmazds sordn a viszonylag magas kombinalt
megkiilonboztetési erd ellenére azonos DNS-profilokat eredményezhet. A kozeli rokonsagbodl
illetve leszarmazasbol fakadd hatdsok feler6sodése a fajta vonatkozasdban nemcsak a
megkiilonboztetési erd torvényszéki interpretalasat modositja, hanem — a tenyésztéi kennelek
genetikai adatbazisanak, profil-nyilvantartasanak hidnyaban — inkorrekt, esetleg valotlan szarmazas-
igazolast tesz lehetdové. Mivel a csekély mennyiségli, heterogén mintdkbol nyerhetd DNS-
célszakaszok kutya-specifikus kvantaldsara alkalmas teszt jelenleg nem 4ll rendelkezésre, a
fajspecifikus STR 16kuszok érzékeny de alacsony PCR-miitermék kockazattal jar6 monoplex
amplifikalasa a torvényszéki esetekben legalabb részleges genetikai profil kimutatasara, statisztikai
mintavétel esetén szlirdvizsgdlatokra alkalmas. A valtozd eseti mintatipusokbdl sikeres
profilmeghatarozas végezhetd, melyet természetesen a nyomképzddés, az anyagtranszfer és a
mintavétel jelentdsen befolyasolhat.

A kutya eredetti bioldgiai anyagmaradvanyokkal kapcsolatban, a fentiekben leirt
eredményeknek és kovetkeztetéseknek megfelelden torvényszéki és tenyésztési célra megalapozott
szakértdi vélemények adhatok. A faj azonositdsara konfirmald vélemény-kategdria alkalmazhato,
de a potencialis keveredés illetve szennyezés koriiltekintd mérlegelést tesz sziikségessé. Az egyed
azonossagat valdsziniisitd kategoridkban lehet deklardlni, de a technikai megvalodsitas sordan a
hitelesitett alléllétrak nélkiil torténd genotipizalds nagy kockazati tényezot jelent az eredmények
helytallé véleményi konkludalasaban. A reprezentativ populdcidgenetikai adatbazisok hidnyaban
korrekt, numerikus, szarmazasi- valamint leszarmazasi valoszinlsités nem adhatd, korrekcios
faktorok nem épithetdk be. A magyarorszagi kutyapopulacidé nagymértékben feltételezhetd
heterogenitdsa miatt egymassal analdg, a statisztikai tesztelésnél egymast helyettesitd referencia
adatok felhasznalhatdsagat az eddigi vizsgalatok nem tamasztjak ala, a helyi fajta-allomanyokra ¢€s
tenyésztd1 vonalakra extrapolalhatd allélgyakorisdgi értékek csak tenyésztdi szervezetek
kozremiikodésével biztosithatok. A megbizhaté allomanyfelmérések nemcsak az egyed
azonossaganak kriminalisztikai céli megéllapitasahoz, hanem a professzionalis tenyésztok, klubok
kutyainak regisztralt leszarmazasahoz, genetikailag determindlt betegségének kisziliréséhez is

nagyban hozzéjarulhatnak.
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