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Roviditések jegyzéke

CITES (Convention on International Trade in Endangered Species of Wild Fauna and Flora)

— Washington-i Egyezmény

CR — kontroll régio

cyt b — citokrém b

DNS — dezoxiribonukleinsav

ISFG (International Society for Forensic Genetics) — az Igazsagiigyi Genetika Nemzetkozi

Ko6zossége

MtDNS — mitokondrialis DNS

NGS (next generation sequencing) — kovetkezé generacios szekvenalas

PCR — polimeraz lancreakcio

RFLP (restriction fragment lenght polymorphism) — a DNS enzimatikus hasitasaval

keletkez6 DNS-szakaszok sokalakiisdga

SSR (simple sequence repeats) — egyszerii szekvencia ismétlédések

SNP (single nucleotide polymorphism) — egyetlen bazismutacio okozta polimorfizmus

STR (short tandem repeat) — rovid, ismétlodé egységek szambeli kiilonbségei alapjan

kialakult lokusz-polimorfizmus



MERFOLDKOVEK AZ IGAZSAGUGYI GENETIKABAN

A genetika fejlodése és az egyre boviild ismeretek alkalmazdsa megujitotta a
forenzikus tudomanyokat és 0j lehetdségeket nyitott a biiniildozés teriiletén. Az 1960-as és
1970-es évek molekularis bioldgiai fejlesztései, beleértve a restrikcids enzimeket, a Sanger-
féle DNS szekvenalast és a southern blot technikat, lehetdvé tették a tuddsok szamara az
orokitéanyag nukleotid sorrendjének meghatarozasat. A 70-es évek végére detektaltak a
DNS polimorfizmusokat southern blottal, és 1980-ban megjelentek az elsé elemzések a
magas polimorfizmusi DNS szakaszokrol, ahol a polimorfizmus az eltéré allél-
hosszisagoknak volt koszonhetd. Ezt kovetéen 1984-ben Alec Jeffreys kidolgozott egy
technikat, amivel ezeket a lokuszokat egyedazonositasra tudta felhasznalni, tigynevezett
DNS ,,ujjlenyomatokat” alkotva (Goodwin és mtsai, 2011a).

Az eljaras intakt DNS-t igényelt, amit restrikcids enzimekkel eltéré fragmentumokra
hasitottak, majd gélelektroforézissel elvalasztottak az egyes darabokat. A fragmentumok
mintazatat hibridizacioval vizualizaltak, igy fedezték fel az RFLP (restrikcios
fragmenthossz-polimorfizmusok) szakaszokat, amik egyedinek bizonyultak minden egyén
esetében. Ezt az RFLP technikat tovabb fejlesztve azonositottak a specifikus miniszatellita
lokuszokat, a genetikai variaciok egyik f6 forrasat, amik lehetové tették az egyének egy
magasabb fokt megkiilonboztetését (Cassidy és Gonzales, 2005).

A miniszatellitdk hatdsosnak bizonyultak, de szamos tényezd limitalta a hasznalatukat:
nagy mennyiségli DNS mintara volt sziikség, a sériilt DNS nem felelt meg €s az analizalas
tul idéigényes volt (Goodwin és mtsai, 2011a). A 90-es évekre az RFLP-t felvaltotta egy 1j,
pontosabb DNS genotipizalisi mdodszer, ami a mikroszatellita vagy STR (short tandem
repeats) szakaszok hasznalatan alapult. Az STR-ek rovid, mindossze 2-6 bazisparbol allo,
tandemszerien ismétlodé egységek, amik kozvetleniil o6roklédnek. Habar kevésbé
polimorfok a  miniszatellitdkkal = Osszevetve,  hasonléan  jol  hasznalhatoak
megkiilonboztetésre vagy azonositasra tobb lokusz vizsgalataval. Elonyiik, hogy kevesebb
minta is elég, valamint részben degradalt DNS is hasznalhat6 (Cassidy €s Gonzales, 2005).

A kovetkezé mérfoldkovet a genetika és a molekularis biologidhoz kotheté minden
teriileten a PCR (polimeraz lancreakcio) feltalalasa jelentette 1985-ben, ami Kary Mullis
kémikus nevéhez kothetd (Mullis és Faloona, 1987). Az j technika jelent6ségét figyelembe
véve, 1993-ban kémiai Nobel-dijat kapott a felfedezéséért. A PCR segitségével lehetévé valt

az egyes DNS szakaszok in vitro felszaporitasa, ezaltal extrém kis mennyiségii minta is



analizalhato, megfelel6 koriilmények kozott, akar egyetlen sejt is elég. A technika tovabb
fejlesztésével megnovekedett a DNS analizis érzékenysége és a hasznalhatd igazsagiligyi
mintak skalaja is szélesebb lett (Goodwin és mtsai, 2011a).

Az allatok azonositasat szolgalo modszerek fejlodése kozel parhuzamosan zajlott a
human technikak fejlédésével. A human azonositasi markerek fejlesztése kdzben a kutatok
felismerték az ismétlodé DNS komponensek és az egyszerli szekvencia ismétlddések (short
sequence repeats, SSR) jelenlétét minden eukaridta organizmusban. Hasonld
hipervariabilitds és genetikai Oroklodési mintazatok jellemezték ezeket a nem emberi
szervezeteket, igy lehetdvé valt az egyedi azonositasuk és a szarmazas ellenérzésiik is
(Tautz, 1989).

A késObbi kutatdsok és fejlesztések eredményeként napjainkban egyre tobb allatfaj
genomjaban hataroznak meg mikroszatellita régiokat, ezzel lehetévé téve a DNS profilok
készitését. A vizsgalt STR allélok kombinalasa, minimalizalja a véletlen egyezéseket, ezaltal
egyre megbizhatobb bizonyitékokat szolgaltatnak az igazsagiigy szdmara (Andreassen és
mtsai. 2012; Hadas és mtsai, 2016).

Emlitésre érdemesek még az egypontos nukleotid polimorfizmusok (single nucleotide
polymorphism, SNP), amik 1 lehetdségeket teremtenek az igazsagiigyi vizsgalatok terén.
Az SNP-k egyetlen nukleotid megvaltozasai a genomban, amelyek a populacio legalabb 1%-
aban eldfordulnak. Megfeleld szamu SNP egyiittes vizsgélata igen informativ lehet
egyedazonositasi szempontbol is (Goodwin ¢és mtsai, 2011b). Hazi allatok kozil
szarvasmarhaban (Fernandez és mtsai, 2013; 2014), kutyaban (Webb és Allard, 2009),
macskaban (Brooks és mtsai, 2016), mig vadon ¢éI6 allatoknal tobbek kozott tigrisben
(Kitpipit és mtsai, 2012) és elefantban (Kitpipit és mtsai, 2017) tanulmanyoztak SNP-Kket

egyed-, faj- és alfaj azonositasi célokbol.



AZ IGAZSAGUGY ES AZ ALLATOK TALALKOZASA

A 13. szazadban Sung Tz’u feljegyzései kozott talalhatok az elsé utalasok allatok
érintettségére emberi sériilések és haldlesetek sordn, tigy mint 16, vagy bolény okozta
agyontaposas; szamar patdk nyomai; tigris, kigyd és mas hiillok okozta harapas;
rovarcsipések; valamint post-mortem kutyaktol, patkanyoktol, rovaroktol ered6 sériilések
(McKbnight, 1981).

Eleinte a technikat még csupan arra hasznaltak, hogy emberi blintények helyszinein
talalt, gyanithatoan allatokhoz kothet6 bizonyitékokat (vér, szérszal) 6sszekapcsoljanak egy
potencialis allattal, annak megerdsitése érdekében, hogy a bizonyitékok valdoban allathoz
kothetdk és nem emberi eredetiiek. Ez sokkal inkabb azt a célt szolgalta, hogy megsziintesse
a kapcsolatot a gyanusitott és a blintény kozott, semhogy alatamassza azt (Parry és Stoll,
2020).

Jeffrey 1987-ben kiterjesztve munkajat kutyak és macskak DNS-ének genotipizalasara
hasonld SSR régiokat azonositott, mint a human genomban fellelheték. A mikroszatellita
régiok meghatarozasa hazi macskaban (Felis domesticatus) vezetett az els6 esethez, amikor
is allati eredeti DNS-t hasznaltak bizonyitékként egy amerikai birosagi iigy soran. A Prince
Edward Island-en elkovetett gyilkossagi iigy nyomozasa soran a biintény helyszinén talaltak
egy borkabatot az aldozat vérével. A renddrségnek azonban nem 4allt rendelkezésére
bizonyiték, amivel 6ssze tudta volna kapcsolni a f6 gyanusitottat (az elidegenedett élettarsat)
a borkabattal. Ellenben tobb fehér szérszalat is talaltak a kabaton, amik nem emberi
eredetlieknek bizonyultak. A szérszadlmintakbol a mag nélkiili sejtek hianydban nuklearis
DNS nem nyerhetd, de alkalmanként epithelsejtek maradhatnak a szorszal gyokerén. Ebben
az esetben a 27 mintabdl egyetlen szdrszalon sikeriilt ilyen sejteket talalni és a kinyert DNS
genotipizalasa utan kideriilt, hogy azok macska eredetliek és megegyeznek a gyanusitott férfi
szilleinek macskajaval. Igy sikeriilt osszekapcsolni a gyantisitottat a borkabattal és az
aldozattal, akit targyalas soran el is itéltek (Menotti-Ramond és mtsai, 1997).

Az elmult 20 évben az STR régiok vizsgalatat nem csak kutyakra (Berger és mtsai.,
2018) és macskakra (Schury és mtsai, 2014), de mas hazi allatokra is, mint példaul
kérédzokre (Goor és mtsai, 2009) és vadon €16 allatokra (pl. barna medve (Andreassen és
mtsai., 2012)) egyarant kiterjesztették, ennek kdszonhetden napjainkra szamos igazsagiigyi
esetben hasznéljadk a mikroszatellitdkat egyedi azonositasra, szarmazas ellendrzésre vagy

akar populacios vizsgalatra.



Az igazsagiigyi allatgenetika jelentosége

Allatok, mint 6sszekoté lancszemek mellett (un. ,,csendes szemtantk”, ahogy azt a
macskaszOr azonositasa kapcsan lattuk) kétféleképpen lehetnek érintettek igazsagiigyi
esetekben: lehetnek aldozatok és elkovetok egyarant. Gyakoribb és sokrétiibb az eldbbi
szerep, ugyanis itt nem csupan az allatbantalmazasra kell gondolni, hanem ide sorolhat6 az
orvvadaszat, az illegalis allatkereskedelem ¢s allattartas is (Cooper és Cooper 2007). A
tovabbiakban a vadon €16 allatok és az igazsagiigy kapcsolataval, illetve az allatbantalmazas

¢s allattamadasok témakorével foglalkozom részletesebben.

A vadvilag az igazsagiigy aspektusabol

Az utdbbi években megnovekedett az érdeklddés a vadallatokat érintd bilintények
kivizsgélasara, koszonhetden az egyre ndvekvd természetvédelmi és kornyezettudatos
elveknek (Linacre, 2009). Az illegalis allatkereskedelem és orvvadaszat ekdzben egy
megkozelitéleg évi 12 milliard USA dollart termel6 biiniigyi iparagga nétte ki magat, amit
minddssze a drog- és fegyverkereskedelem el6z meg (Eccleston, 2007). Ezek a jogellenes
bevételek képezik a 6 forrasat terrorista és katonai szervezetek alapitasanak, beleértve az
Al-Kaidat, mig a csapdazas és az allatok lemészarlasa a kihalas szélére sodorja az érintett
fajtakat. Fison (2011) cikke szerint bizonyitékokat talaltak, miszerint az afrikai vadhussal és
elefantcsonttal valo illegalis kereskedelemmel kozvetleniil tdmogatnak erészakos katonai
alakulatokat.

A fentebb emlitett tények ravildgitanak a vadvilagon beliill elkdvetett blintények
felderitésének jelentdségére. A legelso ilyen célu kezdeményezés a CITES vagy mas néven
a washingtoni egyezmény (Convention on International Trade in Endangered Species Fauna
and Flora - Egyezmény a veszélyeztetett vadon €16 allat- és novényfajok nemzetkozi
kereskedelmérdl) 1975-6s alairasa volt. Ebben az évben 80 nemzet (jelenleg 183 tagot
szamlal) egyezséget kotott a nemzetkozi allat- és novénykereskedelem ellendrzott keretek
kozé foglalasarol, annak érdekében, hogy a kereskedelem ne veszélyeztethesse az egyes
fajok fennmaradéasat. Ez a nemzetk6zi egyezmény 6sztondzte az import és export torvények
érvényesitését a listdzott (veszélyeztetett, fenyegetett, védett) allatfajokra nézve, és hivta fel
a figyelmet egy igazsagiigyi problémdra: az illegdlis kereskedelemre a listazott fajok

termékeivel. Mindez sziikségessé tette a fajspecifikus azonositast biztosité technoldgiak



kifejlesztését. Igy alakult meg 1989-ben az elsé vadvilagi és halaszati esetekkel foglalkozo
igazsagiigyi laboratorium az Egyesiilt Allamokban (U.S. Fish and Wildlife Service), aminek
ma is elkdtelezett célja a megbizhatd eljarasok kidolgozasa az igazsagiigy szolgalata
érdekében (Goddard, 2005).

A The Society for Wildlife Forensic Science nemzetkozi szervezete 2009-es
megalakulasaval, megcélozta a forenzikus tudomanyok vadvilagot érinté teriileteinek egy
atfogo ¢€s integralt tudomannya alakitasat, segitve ezzel a kutatok, laboransok és blniigyi

nyomozok munkajat (https://www.wildlifeforensicscience.org/).

Kihivasok az igazsagszolgaltatasban

Evrol-évre egyre tobb orszag és allam valik érintetté illegalis allatkereskedelemben
vagy orvvadaszatban, és egyre tobb biintény esetében nem emberi eredetii, a vildg minden
tajarol szarmazo és a fold teljes biodiverzitasat felleld bizonyitékokkal kell dolgozniuk a
tudésoknak. Ebbol adodoan nincs még egy ilyen teriilete a forenzikus tudomanyoknak, ami
hasonléan széles vizsgalati spektrummal birna (Hawk, 2012). Osszehasonlitva a huméan
igazsagligyi esetekkel, ahol csak egyetlen fajtol szarmazhat a minta, a vadallatokat érint6
igazsagiigyi esetek tobbségében nincs sziikség DNS analizisre, hiszen pl. egy szarvas vagy
hal husa a morfologiai jellegzetességek alapjan sok esetben felismerheté. Azonban bizonyos
allati termékeknél (pl. kaviar; szor; vér; ruhadarabok allati termékekbdl, mint bundak vagy
kigyobor termékek; elefantcsont targyak; kagyld ékszerek; agancs trofeak) ezek a
jellegzetességek a feldolgozas folyamata sordn elvesznek, igy nélkiilozhetetlenné valik a
genetikai modszerek alkalmazasa (Moore és Frazier, 2019).

Az els6dleges kérdés ezeknél az igazsagiigyi nyomozasoknal, hogy tortént-e biintény
vagy sem? Ennek megvalaszoldsdhoz szdmos mas, a mintaval kapcsolatos kérdést sziikséges
megvalaszolni, mint pl. ,Mi ez?”, ,,Honnan szarmazik?”, ,,Kihez kothet6?”, ,,Megegyezik-e
egy masik mintaval?”. Ezek a kérdések maguk utan vonjak a fajazonositas, populacio
meghatdrozas, szarmazas ellenérzés és az egyes mintdk egyezésének probléma felvetését
(Ogden és Linacre, 2015).

Szemben a human laborokkal, ahol csak egyetlen fajra nézve sziikséges az alkalmazott
modszerek egységesitése és adatbazisok készitése a mindség-biztositas érdekében, azokban
a laboratoriumokban, ahol tobbféle allatfaj DNS mintaival dolgoznak, Iényegesen nehezebb
a kutatok dolga. A jogi szabdlyozasban érintett allatfajokra nézve a mintavételi nehézségek

miatt az adatbazisok felallitasa gyakran komplikalt, ugyanis a veszélyeztetett fajok kis
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egyedszammal rendelkeznek és torvény altal védettek (Moore és Frazier, 2019). A
technologiai fejlédést tovabb neheziti, hogy az igazsagiigyi genetikusok ¢s az allatokkal/
novényekkel/ vadvilaggal foglalkozo genetikusok sokaig egymastol izolaltan dolgoztak, ami
nem tette lehetévé az igazsagiigyi munka soran nélkiilozhetetlen egységes modszertant és
markerkészletet. Tovabba az orvvadaszat és a természeti értékekkel torténd illegalis
kereskedelem leggyakrabban a fejl6d6 orszagokban fordul eld, ahol a korlatozott anyagi
forrasok sem kedveznek a kivizsgalasuknak. Ezek az esetek rendszerint mindenhol
alacsonyabb prioritastiak az emberek ellen elkovetett biintényekhez képest (lyengar, 2014).

Az egyedazonositas soran a véletlen egyezések elkeriilése érdekében a kapott
egyezéseket statisztikai becslésekkel sziikséges megerdsiteni, ami allélgyakorisag
vizsgalatokat igényel (Johnson és mtsai, 2014). Habar t6bb tanulmany is sziiletett mar, ahol
genetikai varidciokat vizsgaltak kiilonb6zd vadfajokban, kevés tanulmany foglalkozik az
igazsagiligyben gyakorta hasznalt mikroszatellitakkal (Tobe és mtsai, 2010).

Napjainkban a faj-azonositashoz altalaban hasznalt gének szekvenciairol — mint a
citokrom B (cyt b) és citokrom-oxidaz 1-es alegység (COI) mitokondrialis DNS-en kodolt
szekvenciai — az egyes adatbankok, igy a European Molecular Biology Laboratory (EMBL)
(www.ebi.ac.uk/embl) és GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) nagy szamu adattal
rendelkeznek (lyengar, 2014). Hebert 2003-as inditvanya alapjan pedig — amikor javaslatot
egy vilagméretii kezdeményezés és megalapitottak egy 0j adatbazist, a Barcode of Life Data
(BOLD) rendszerét (Ratnasingham és Hebert, 2007). Az emlitett kezdeményezések ellenére
a fajok lefedettsége egyeldre csekély, az adatok mindsége meglehetdsen valtozatos az egyes
fajokat tekintve, és a PCR alapi modszerek technikai hibai (fals negativ/pozitiv
eredmények), valamint az egységesités hianya megneheziti a bizonyitékok biztositasat az
igazsagszolgaltatashoz (Amorim, 2019).

A fajazonositasi vizsgalatok soran univerzalis primerekkel sokszorositjdk a kivant
specifikus régiot, majd a DNS szekvenalast kovetden kapott szekvenciat Osszevetik az
adatbazisok referencia szekvencidival. Az azonositds sikeressége nagyban fiigg a
rendelkezésre allo, megbizhatd referenciaktol (Jun és mtsai, 2011). A leggyakrabban
hasznalt adatbazisok a GenBank és BOLD adatbazisai, amik esetében — szemben a human
adatbazisokkal, ahové szigort feltételek betartasa mellett tudnak adatokat feltdlteni a
laboratoriumok — nincsenek szigoru korlatozasok, szinte barmilyen személy/intézmény
tolthet fel adatokat. A BOLD feltoltési rendszere némileg komolyabban szabélyozott, mint

a GenBank rendszere, viszont ez csak egyetlen génszakasz (COI) szekvenciait gy(ijti, mig a
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GenBankban jollehet gyengébb mindségellendrzési feltételek mellett, de szamos allatfaj
szamos génszakaszanak szekvenciajat tartalmazza. Mindkét adatbazisban taldlhatok nem a
megfeleld fajhoz rendelt szekvencidk, téves azonositasbol, kontamindciobdl, vagy a
cimkézés felcserélésébdl adodoan. Eppen ezért, fontos a nyilvanos adatbazisokbol szarmazo
szekvenciak hitelesitése, azok igazsagiigyi célokbol torténd felhasznalasa el6tt a publikaciok
alapos attanulmanyozasaval az adott szekvenciardl, vagy a referencia fajtol szdrmazo
szekvenciaval valo Gsszevetése (Moore és Frazier, 2019).

Jelentds kihivast jelent az igazsagiigyi munka soran a kevert vagy degradalt DNS-t
tartalmazé mintak kezelése és kiértékelése. Az 0j generedcios szekvenalasi eljarasok (next
generation sequencing, NGS) mindkét esetre megoldast kinalhatnak, mig a rovidebb
amplikonok alkalmazasa célra vezetd lehet degradalt mintdk esetében (Mori és Matsumura,
2020). Ugyanakkor fontos figyelembe venni, hogy a hosszabb &sszehasonlithato
szekvenciak megbizhatobb eredményeket szolgaltatnak.

Nehezitd tényez6 a bizonyitékként szolgalhaté mintak sokfélesége is. Ezek szakszerti
gyljtése, kezelése, taroldsa és a megfelel6 modszerekkel torténd feldolgozasa biztositja
hitelességiiket, felhasznalhatosagukat az igazsagszolgaltatasrban. Olykor a mintakat
nagymértékben kontaminaljak nyomhordozo feliiletek, kdrnyezeti szennyezddések, bomlasi
folyamatok és szamos egyéb tényezok, amik nehezitik, sot akar el is lehetetlenitik a mintak
felismerését és azonositasat. Ugyanakkor egy, a blinténnyel 6sszefliggésbe hozhaté nyom
tényleges jelentdségérdl csak a vizsgalatokat kdvetden kaphatd egyértelmii adat (Padar és

mtsai, 2020).



A blrzonyltek DNS Nyomozas tipusa Faj Hivatkozas
tipusa marker
fott hus,
belséségek, mtDNS faj azonositas 1ek péva (Gupta és
szaritott szovetek  (cyt b) (orvvadaszat) p mtsai, 2005)
a vagoddeszkarol
foldrajzi eredet
meghatarozasa a
lefoglalt _ , (Wasser és
agyar STR-ek elefantcsontnak affikai clefdnt mtsai, 2007)
(illegalis
kereskedelem)
faj azonositas (CITES
¢és US Marine
sZ6vetminta MtDNS Mammal ginkgofogu (Dalebout ¢és
(CR) Protection Act csOroscet mtsai, 2008)
megsértésének
gyanuja)
faj azonositas o
epekovek TgEzIE)S (illegélis O0rvos medve rrﬁ)szll) p ;%gz)
y kereskedelem) ’
s s MIDNS . ros . (Eaton ¢és
krokodilbér taska (COl) faj azonositas krokodil mtsai, 2010)
i egyedazonositas (Caniglia et
fogak STReK  {llegilis leslés) farkas al., 2010)
faj azonosités .
elefantcsont targy BAS (illegalis azsiai elefant (quta "
(CR) mtsai; 2011)
kereskedelem)
. faj azonositas dél-amerikai (Di Rocco és
ver STR-EK illedlis csempészet)  tevefélék  misai, 2011)
ros fehérfarku (White és
tollak STR-ek egyedazonositas sl mitsai, 2012)
fajazonositas o 1
. MIDNS (illegélis valodi :tokfelek (Doukakis és
kaviar (cyt b, . és .
CR) kereskedelem, hamis Kanalastokfélék mtsai, 2012)
cimkézés)
fajazonosités T
mMtDNS S - (Vipin és
karom (cyt b) (illegalis tigris mitsai, 2016)

kereskedelem)

1. tablazat

Néhany példa publikaciokra a vadvilagot érintd igazsagiigyi célbol tortént DNS-

vizsgalatokrol
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Az allatbantalmazasok felderitésének jelentosége

Az éllatok bantalmazasa igen széleskortien értelmezett fogalom, ide sorolhaté minden
olyan cselekedet, ami az allatnak sziikségtelen fajdalmat, szenvedést, stresszt okoz és/vagy
a halaldhoz vezet. Igy 4llatbantalmazas alatt nem csupan mérgezésre; killonbozo szaro- és
vagboeszkozokkel, 16fegyverekkel okozott sériilésekre; allatviadalokra; vizbe fojtasra kell
gondolni, hanem az allatok elhanyagoldsa vagy éppen felhalmozasa is bantalmazasnak
mindsiil.

Ujabban egyre nagyobb figyelem fordul ezekre az esetekre, koszonhetéen annak a
felismerésnek, miszerint az allatbantalmazasok gyakran Osszefiiggésbe hozhatok szamos
emberek kozotti erdszakos cselekedettel, igy példaul a csalddon beliili erdszak eseteivel és a
késobbiekben ujabb erdszakos cselekedetek elkdvetéséhez vezethetnek (Lockwood és
Arkow, 2016).

Lacroix (1998) szerint a tarsallatokat ellen elkovetett er6szak ugyanugy a csaladon
beliili er6szakhoz sorolhatd, hiszen a legtobb allattartd csaladtagként tekint a haziallatara.
Egy csaladtag bantalmazasanak latvanya hatranyos kovetkezményekkel jarhat a fiatalabb
csaladtagok szadmara. Figyelembe véve a tanuldsi mechanizmusokat, az allatbantalmazas
latvanya otthon arra 0sztonozheti a gyermekeket €s késObbiekben a felndtteket, hogy sajat
maguk is bantalmazova valjanak, legyen sz6 allatok vagy emberek bantalmazasarol (Chan
¢s Wong, 2019).

Ugyanakkor t6bb tanulmany is alatamasztja az 6sszefliggést, miszerint az allatok elleni
szexualis abuzus (zoophilia) indikatora a korabbi szexualis zaklatasnak vagy erdszaknak és
egyuttal elére jelzdje lehet egy potencidlis jovObeni szexudlis erdszaknak és egyéb
paraphiliak el6fordulasanak (Lockwood és Arkow, 2016).

Mas kutatasok az iskolai megfélemlitések, zaklatasok ¢€s az A4llatbantalmazas
Osszefliggését vizsgaltak, pozitiv kapcsolatot megallapitva mind fizikai, mind verbalis
megfélemlités esetén, fiknal és lanyoknal egyarant (Baldry 2005; Henry és Sanders, 2007).

A mas bilincselekményekkel vald kapcsolatot vizsgalva megallapithatd, hogy az
allatbantalmazast elkdvetok hajlamosabbak inkdbb komolyabb blincselekmények
elkovetésére, — pl. vandalizmus, stlyos testi sértés, magantulajdon sulyos megsértése — mint
enyhébb, nem erdszakos biincselekmények elkdvetésére (pl. bolti lopas) (Lucia és Killias,
2011).
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Az allatkinzas gyerekkorban indikatora lehet az emberdlési gondolatoknak és a
késébbiekben sulyos, erdszakos blincselekmények elkovetését vetitheti eld, mig
feln6ttkorban az ember6lési indittatasok elfojtasat szolgalhatja (DeLisi és mtsai, 2017).

Mig az allatbantalmazas specialis esetei, a kutyaviadalok ma mar szinte
elvalaszthatatlanok mas illegalis cselekményekt6l, mint pl. a drogkereskedelemtdl vagy az
illegalis fegyverkereskedelemtdl (Lockwood, 2012).

A fent emlitett példakbol jol lathato, hogy ha allatok sériilnek, emberek is veszélyben
vannak és vice versa. Eppen ezért jelentés ezeknek az igazsagiigyi eseteknek a felderitése,
hogy az esetlegesen el6fordulo és az adott esethez kapcsolodo, egyéb biincselekményekre is

fény deriiljon, vagy azok megelézhetévé valjanak.

A genetika szerepe az allattamadas eseteiben

Habar az allattamadasok (foként harapasok) mindennapos esetek — az Egyesiilt
Allamokban példaul évente 4,5 millié kutyaharapas esetet regisztralnak — nagyon kevés
végzetes kimenetelli, megkdzelitdleg ebbdl 885 esetben van sziikség orvosi ellatasra, és 238
eset végzodik halallal a sériilések sulyossaga miatt (Kanthaswamy, 2015). Ugyanakkor
legtobbszor kisebb gyerekek és idés emberek az elszenveddi (De Munnynck és Van de
Voorde, 2002). Az elkdvetok lehetnek haziallatok és vadallatok egyarant, a legtobb
esettanulmanyban azonban kutyatimadasokrol szamolnak be, a szakirodalom kevesebb
emlitést tesz a vadallatok okozta tamadasokrol (De Giorgio és mtsai, 2007).

A tamadasok helyszinér6l gyajtott DNS mintak analizise erds bizonyitékokat
szolgaltat az igazsagiigyi esetek megoldasahoz, az egyedi azonositas révén pedig lehetdséget
biztosit a tamadast elkdvetd és potencialisan veszélyes allatok beazonositasahoz és sziikség
esetén ledléséhez (De Munnynck és Van de Voorde, 2002; De Giorgio és mtsai, 2007; Clarke
¢s Vandenberg, 2010).
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AZ IGAZSAGUGYI ALLATGENETIKA HELYZETE
MAGYARORSZAGON

Az igazsagiigyi genetika torténelmi evolucidja lényeges elvi és technologiai
fejlédéseket vonultat fel, mikézben egy széles és fliggetlen tudomanyos teriiletté alakult at,
aminek egyre nehezebb meghatarozni a kiindulasi pontjat. A modern tarsadalmak fejlédése
kiszélesitette az igazsagiligy keretrendszerét, a megeldzésnek nagyobb teret biztositva és a
biintetd eljarasok nyomozasainak szigoribb szabalyozasa révén (Arenas és mtsai, 2017).

Napjainkra ez a tudomanyteriilet —megkeriilhetetlen részévé valt az
igazsagszolgaltatasnak, hiszen a genetikai vizsgalatok 0j lehetdségeket teremtettek a
blntények felderitése soran. A faj- és személyazonositas mellett lehetdséget biztosit
leszarmazasi vonalak nyomon kovetésére, helyszinek Osszekapcsoldsara, vagy akar
kegyeleti (pl. tomegirok) vizsgalatokra egyarant. Ezeket az eredményeket a tudasatadas
korszerli eszkozeivel a nyilvanossdg elé tarva, fokozhatovd vélik a blinmegeldzés

sikeressége (Padar és mtsai, 2019).

Az igazsagiigyi genetika fejlodése a kezdetektol
napjainkig

Az igazsagiigyi célokbol torténd genetikai vizsgalatok alkalmazéasa az 1990-es évekig
nyulik vissza, amikor is az els6 feljegyzett nyomozas, ahol genetikai vizsgélatot végeztek,
egy 1992-ben elkovetett gyilkossag volt. Az aldozat — egy etiop szarmazasi n6é — holttestén
tobb, gyanithatoan kés okozta szurasnyomot taldltak. A nyomoz6 hatésdg a blntett
helyszinérdl gyiijtott cigarettavégeket és a gyanusitott személy vérszennyezddéseire utald
biinjeleket. A feltételezett elkdvetotdl vett vérmintat és a vérszennyezddéseket szeroldgiai
vizsgalat ala vetették, majd a késObbiekben a szerologiai markerek mellett, a DNS kdzvetlen
vizsgalatara is sor keriilt (erre korabban nem volt precedens hazankban), szekvencia- €s
hosszpolimorf markerek vizsgalatanak keretein beliil (Padar és mtsai, 2019).

Gyakori eset, hogy a minta degradaltsagdbol adoddan a nukledris DNS vizsgalata nem
hoz eredményt, ilyenkor célra vezetd a mitokondrialis DNS vizsgalata, hiszen mtDNS-t tobb
masolatban tartalmaz egy sejt (Goodwin és mtsai, 2011c). Az els6 eset, amikor
mitokondrialis DNS-t vizsgaltak biiniigyi nyomozas soran, egy részlegesen mumifikalodott

holttest beazonositasa céljabal tortént, amirdl feltételezték, hogy egy korabban eltiint, fiatal
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lany maradvanya lehet. A lagyszdoveti- és csontmaradvanyokbol, valamint a feltételezett
szUildk vérmintajabol végzett szerologiai vizsgalat azonban nem vezetett eredményre. A
birésag az STR markerek vizsgalatat kovetden kalkulalt feltételezett apasag ill. anyasag
valdsziniiségét nem tartotta elég erés bizonyitéknak, ekkor rendeltek el Magyarorszagon
el6szor anyai leszarmazas vizsgalatot. A technoldgia hidnyossadgai miatt a vizsgalatot a
rémai Universita Cattolica del Sacro Cuore kozremiikodésével végezték el és a mintak
egyezését allapitottak meg (Padar és mtsai, 2019).

Mig az anyai leszarmazas vizsgalatdhoz a mtDNS hasznalhatd, a férfiagi leszarmazas
vizsgalatahoz az Y kromoszéma vehetd igénybe. Kettd régidt leszamitva, a kromoszéma
95%-a nem rekombinans, ezaltal férfi specifikus és (a mutacioktol eltekintve) valtozatlanul
oroklodik aparol fiura. Ennek kdszonhetden felhasznéalhat6 apasagi tesztekhez azoknal az
eseteknél is, mikor a feltételezett apa nem elérhetd, elegendé egy férfi rokontol vett minta
is. Ugyanakkor eredményesen hasznalhatd szexualis blincselekmények nyomozasa soran,
amikor kevert DNS mintaval kell dolgozni (Goodwin és mtsai, 2011d).

Az els6é eset hazankban, ahol a férfiagi leszarmazasi markerek igénybe vételével
sikeresen Osszekapcsoltak tobb rokonsagban 4llo férfit, tobb helyszinen, tobb iddpontban
elkovetett blincselekmények ligyében , a 2008-ban tortént ,,romagyilkossagok™ esete Volt.
Jol bizonyitja a fejlodést, — ahogy a genetikai vizsgalatok egyre nagyobb tamogatast és
hatékonyabb bizonyitast nyujtottak a bliniildozés szamara — a sikeres megoldasa annak a
szintén 2008-as kiskunlachazi gyilkossagnak, ahol hasonlo genetikai profil-meghatarozassal
¢és férfi leszarmazasi markerek hasznalataval, ugyan még adatbazis nélkiil, a gyanusitottak
tomeges szlirésével, de az elkovetd sikeres azonositasaval zarult. 2013-ra mar rendelkezésre
allt egy blinligyi DNS nyilvantartas, ami tovabb ndvelte a nyomozasok sikerességét (Padar
¢s mtsai, 2019).

Az ivari kromoszodmak és a mitokondrialis DNS vizsgalatok uj lehetéségeknek adtak
teret az osszetett, tobb személytdl szarmazo mintak azonositasa terén. Mig korabban csupan
az idében nem valtozo tulajdonsagokra fokuszaltak a kutatok, Gjabban jelentds figyelem
fordul az un. gyorsan mutalodé lokuszokra, ezekkel ugyanis lehetévé valik a kozeli
leszarmazési vonalak megkiilonboztetése egyarant. A biallélikus markerek ugy, mint az
SNP-k ¢és az inzercios/delécios polimorfizmusok, az egyedazonositas szintjét atlépve,
valaszt adhatnak kiilsé megjelenéssel (fenotipusos), biogeografiai eredettel, vagy akar

metabolikus sajatsaggal kapcsolatos kérdésekre is (Padar és mtsai, 2020).
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Az allatgenetika helyzete a Kkiilfoldi eredményekhez
viszonyitva

Egy 2012-es felmérés szerint, tobb mint 66 millido macskat és 60 milli6 kutyat tartanak
hazi kedvencként az Eurdpai Unidban. Ugyanez a felmérés 223 milliora becsiili a
haziallatként tartott kutyak és 220 millidra a macskak szamat vilagszerte. Figyelembe véve,
hogy majdnem minden haztartasban eléfordul egy tarsallat, a kutya- ill. macskaszor és a
szaraz, levalt hamsejtek a leggyakoribb nyomok a biintettek helyszinein. Ezek a
bizonyitékok gyakran keverednek a human eredetii genetikai bizonyitékokkal, ezaltal fontos
a kevert mintakbol nyert kiillonb6zo eredetti DNS-ek hatékony elkiilonitése.

Az emberi és allati eredetii mintak analizise és a kapott eredmények interpretalasa
hasonld6 metodusokon alapszik, ami eldsegitette az ujabban egyre nagyobb tudomanyos
figyelem kialakulasat a nem emberi eredetii mintak vizsgalatat illetéen. A fejlesztések, amik
lehetové tették a limitalt mennyiségli vagy degradalt DNS-t tartalmaz6 mintakbol torténd
adat kinyerését, az egyre megbizhatobb eljarasok a faj- és egyedazonositas terén és a DNS
teszt eredményeinek statisztikai megerdsitése egyarant hozzajarult az allati eredeti
bizonyitékok megemelkedett hasznalatahoz az igazsagszolgaltatasban (Kanthaswamy,
2015).

STR-ek analizise

Az igazsagiigyben hasznalt STR szakaszok 4 vagy 5 bazispar hosszi ismétlodo
egységekbol allnak, — ahol az ismétlédések szama adja az allélek elnevezését — és
legtobbszor nem hosszabbak 350 bazisparnal. Habar tobb STR régiot felderitettek és
vizsgaltak mar, az igazsagligyi munka soran ennél joval kevesebbet (kb. 20 STR-t)
alkalmaznak rutinszertien. A megfelel6 lokuszok kivalasztasa soran figyelembe vették azok
sokszorosithatosagat PCR-el, a kapott masolat-mennyiséget ¢és a mitermékek
megjelenésének szintjét; az alléljeik megkiilonboztethetdségét, illetve az esetleges
kapcsoltsagot mas régiokkal (Goodwin és mtsai, 2011e).

Napjainkra szamos emlésfaj esetében sziilettek tanulmanyok STR szakaszok
vizsgalatarol és azok potencidlis igazsagiigyi cé€lokra torténd hasznalatdnak
hatékonysagarol, pl. kutya (Eichmann és mtsai, 2004; 2005), macska (Alama és mtsai,
2018), galamb (Lee és mtsai, 2007), szarvasmarha (Goor és mtsai, 2009), 16 (Dimsoski,
2003) és nagymacskak (Singh és mtsai, 2004; Zou és mtsai, 2015) esetében. Az
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alkalmazhatonak bizonyult STR lokuszok kivalasztasat, ezek genotipizaldé csomagokba, Gn.
kit-ekbe torténd integralasa kovette. Ilyen Kit-ek elérhetéek példaul kutyak, szarvasmarhak

vagy lovak szamara (Kanthaswamy, 2015).

Kutya STR

A hiteles adatokat szolgaltatd, megbizhato STR régiok megtalalashoz nélkiilozhetetlen
a faj-specifikus primerek hasznalata, amik a kevert, nagyobb mennyiségii human DNS-t is
tartalmazé mintak esetében is megbizhatéan miikddnek. Eichmann és mtsai (2004) egy
tanulmanyukban 15 STR régi6 specifikussagat tesztelték ebbdl a célbol, ahol a DNS
mintakat kutyaharapas okozta sériilésekbdl vették, amikben nagymértékben keveredik
emberi ¢s allati DNS. A vizsgalat eredményeként a kutya STR-ek sokszorositasat nem
befolyasolta 100 ng human DNS jelenléte és az STR régiok értelmezhetd profilokat
szolgéltattak.

A kedvezd eredményeket kovetéen a markerek egyedi azonositasra valod
hasznalhatosagat is bizonyitani kell, ehhez Eichmann és mtsai (2005), a korabban vizsgalt
15 markert — kiegészitve 2 ivarhoz kapcsolt markerrel (SRY, CHR.X) — tovabbi vizsgalatnak
vetették ala. Szazharminc kutya mintajat elemezve nem talaltak kapcsoltsagot a vizsgalt
lokuszok ko6zott, ugyanakkor a heterozigozitast vizsgalva megbecsiilték azt a minimum
marker szamot (10 darab), ami az azonossag nagy biztonsaggal torténd megallapitasahoz
sziikséges. Tobb marker is igéretesnek bizonyult igazsagiigyi célokra, azonban a
fajtaspecifikus kiilonbségek tovabbi vizsgalatra szorulnak.

A genetikai tesztek eredményeinek megbizhatosagat és sulyat nélkiilozhetetlen
interpretalni egy bliniigyi eljaras soran, ehhez pedig nélkiilozhetetlenek a populaciot érintd
vizsgalatok és allélgyakorisag felmérések. Az els6 ilyen céli publikacioban, ami populacios
adatok generalasara iranyult, 18 STR szakaszt ¢s egy ivarhoz kapcsolt lokuszt vizsgaltak az
Egyesiilt Allamokban 236 fajtatiszta és 431 keverék kutyatol mintat véve, az STR szakaszok
diverzitasara valamint a fajtatiszta €s keverék kutyak kozotti genetikai felosztasra figyelmet
forditva. Megallapitva a fajtara és foldrajzi régiora tekintet nélkiili magas diverzitasat a
kombinalt 18 lokusznak, igazoltak ezek igazsagiigyi és rokonsagi vizsgalathoz valo
alkalmassagat (Kanthaswamy ¢és mtsai, 2009). Az évek soran az Egyesiilt Kiralysagban
(Ogden és mtsai, 2012), Németorszagban, Ausztridban és Svajcban (Berger és mtsai, 2019),
Koreaban (Moon és mtsai, 2016) és Magyarorszagon (Zenke és mtsai, 2011) is sziilettek

hasonld populacios vizsgalatok, a kiilonboz6 orszagok kiilonb6z6 kutya populacidinak
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felmérése soran felallitott adatbazisokban az egyes genetikai paraméterek, allélgyakorisagok
Osszehasonlitasa pedig 0j, hasznos informaciokat nyujthat a genetikai tesztek eredményeinek
kiértékelése soran.

A DNS tipizal¢6 eljarasok standardizaldsa szintén erdsiti a bizonyitékok hitelességét,
ebbdl a célbol publikalta az ajanlasait az ISFG (International Society for Forensic Genetics)
2011-ben a human gyakorlaton alapulva, a korabbi hianyossagok kikiiszobolésére. Az
ajanlasok kozott szerepelt a lehet6ség szerinti tetranukleotid STR-ek hasznalata; a primerek
esetében a genetikai lokacio feltiintetése (univerzalis vagy fajspecifikus primerek
elkiilonitése). Tervezésiiknél a szekvencidk érvényesitése (kiilondsen fontos, ha egy nyilt
adatbazisbol vett adat), specifikussaguk, érzékenységiik és reprodukalhatésaguk igazolasa.
Tovabba minden primer esetében, amit fajazonositasra hasznalnak elengedhetetlenek a fajon
beliili és fajok kozotti vizsgalatok. A pontos allélbesorolashoz pedig szekvenalt allél 1étrakat
kell felallitani (kiemelve az ismétlodések szamat, mint alap, ellentétben a bazispar szammal).
Valamint STR-eket hasznalva szarmazas ellenérzés  vizsgalatakor, —mutacios
valoszintiségeket kell kalkulalni (csalad tanulmanyokkal vizsgalhato); és allél-gyakorisag
adatbazisokat 1étrehozni kellé szamu, reprezentativ mintabol (Linacre és mtsai, 2011).

Az els6 érvényesitett, az igazsagligyi munkdba sikeresen integralt és ennek
koszonhetden az amerikai birdsagokon elfogadott 15 tetranukleotid STR markerbdl és egy
ivarhoz kapcsolt markerbdl allo rendszer, a DogFiler volt egy jol sokszorosithatd, magas
megkiilonboztetd tulajdonsaggal és pontossaggal bird rendszer, amihez allél létrat is
generaltak, ezaltal ez volt az els6 publikalt allati DNS-t teszteld Kit, ami teljesen hasonlit a
human eljarasokhoz (Wictum és mtsai, 2013).

Berger és mtsai (2014) a korabban emlitett ISFG ajanlasokat figyelembe véve
vizsgalta két STR rendszer (6sszesen 13 STR + 2 ivarhoz kapcsolt marker) eredményességét
kutya DNS mintak igazsagiigyi azonositdsa céljabol. Osszesen 295 németorszagi és ausztriai
mintaval dolgozva populacidés genetikai paramétereket kalkuldltak, és a markereket
megbizhatonak €s rutinszeriien sokszorosithatonak talaltak. A minték analizalasat két mésik
laborban is végrehajtottak teljesen egyezd genotipusokat kapva. Az érvényesitett rendszerek
magas érzékenysége egyértelmilen rdmutat a primerek gondos megvalasztdsanak
fontossagara ahhoz, hogy optimalis legyen a sokszorositds hatékonysaga és lehetd
legrovidebb a masolatok hossza. Az érvényesités érdekében a tanulmany Kitért az ISFG
ajanlasok kozott emlitett fajspecifikussag vizsgalatokra is, és igazolta a kivalasztott STR
markerek specifikussagat az ember koriil eléforduld egyéb allatok (macska, torpe nyul) és a

kutyéval rokon fajok (roka, nyestkutya) esetében. Tovabba felismerve az egységesités egyeb
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hianyossagait, javaslatot tettek egy altalanosan elfogadott allé]l nomenklatiura bevezetésére
¢s az allél létrak, mint fontos referencia anyagok széleskortien elérhetové tételére, hogy a
laborok kozotti 6sszehasonlitas elérhetévé valjon. Ennek az elérehaladasnak az érdekében a
sajat vizsgalati eredményeikbdl szarmazd allél 1étrakat harmadik felek szédmara is
hozzaférhetévé tették, a tudoméanyos kozosséget batoritva ezzel hasonlod erdfeszitések
tételére a nem-human eredetii DNS-t vizsgald6 modszerek fejlesztése terén. Ugyanakkor
felhivtak a figyelmet az erdteljes szelekcidos nyomas és tenyésztési menedzsment miatt a
populaciok meglehetdsen magas beltenyésztettségére és ezaltal a genetikai diverzitas egy
részének elveszitésére.

Az STR-ek fajspecifikus tulajdonsaguk mellett bizonyitottan fajtaspecifikus
mintazatokat is mutatnak, ezaltal alkalmasak lehetnek az egyes kutyafajtak elkiilonitésére.
Egy DACH orszagok (Németorszdg, Ausztria, Svajc) laborjai altal kifejlesztett,
egyazonositasra sikeresen elfogadtatott és az ISFG ajanlasaival kiegészitett, egységesitett,
13 STR lokuszbol alloé rendszer tagjait vizsgalva fajtaazonositasi célokbol kedvezd
eredményt kaptak. A régio 23 leggyakoribb kutyafajtaja konnyen megkiilonboztethetonek
bizonyult a 13 STR hasznalataval. Azonban az eredmények kiértékelését limitaljak a kozeli
rokonsagban allo fajtdk, ezekben az esetekben megoldést jelenthet tobb mintabol, tobb
vizsgalat lefuttatasa. A publikacio igazolta a fajtdk kozotti elegendden nagy genetikai
valtozatossag meglétét az STR-ekkel torténd fajtaazonositashoz, ugyanakkor az ilyen célu
vizsgalatok megbizhatosaganak noveléséhez sziikségesek a megfelelé referencia
adatbazisok, fajtaspecifikus allél gyakorisagokkal (Berger és mtsai, 2018).

A fent emlitett példak hatarozottan alatdmasztjak az STR-ek igazsagiigyi célokbol
torténd hasznalatanak jelentdségét és hatékonysagat, azonban az eredmények interpretalasat
tobb tényezd is erdsen korlatozhatja akar a mintavétel, akar a laboratoriumi analizalas soran.
Az egyik legnagyobb kihivast a mintabol kinyerheté DNS degradaltsaga jelenti. Erre a
problémara megoldast kinalhat a mini-STR lokuszok hasznalata; amik rovidebb masolatokat
eredményeznek, illetve az alacsony kopiaszamu mintak Gjrasokszorositasa is eldsegitheti a
megfeleld alléldetektalast és kovetkezésképpen az eredményes profilok kinyerését. A
modszert bélsar mintak esetében érdemes lehet alkalmazni, ugyanis az ezekbdl nyerhetd
orokitéanyag gyakran igen minimalis mennyiségii és degradalt (Kun és mtsai, 2013).
Megoldast jelenthet tovabba a direkt PCR eljaras, amikor nem kezelik a mintakat a PCR
sokszorositas el6tt, ennek kdszonhetden nem veszik el DNS a kivonasi eljarasok kozben, igy
a DNS hozam novelhetd, mig az idéraforditas és a koltségek csokkenthetéek (Blackie és
mtsai, 2015).
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Jol lathatéan egyre tobb torekvés iranyul az allati eredeti DNS minték analizaldsanak
pontosabba, eredményesebbé és megbizhatobba tételére, a legtobb laborban viszont
tovabbra is technoldgiai és anyagi hianyossagok szabnak keretet a fejlesztéseknek. A
laborok tobbsége az igazsagszolgaltatasi tevékenységek ellatdsa mellett nagyobb
hanyadaban lat el egyéb feladatokat (pl. szarmazas ellendrzés, kutatas), igy nem minden
labor szamara pragmatikus az akkreditacid. A referencia adatbazisok felallitasa koltséges és
id6igényes, a laborok pedig olykor nem érdekeltek az adataik megosztasaban. Mindezen
nehézségek ellenére az eljarasok standardizalasa folyamatosan zajlik, a degradalt vagy Kis
mennyiségli DNS-t tartalmazé mintdk kimutatasara is alkalmas moddszerek, valamint az
egyed- és fajazonositasi procedurak fejlesztése, és az eredmények statisztikai megerdsitések
altali hitelesitése biztositja az allati eredetli bizonyitékok megemelkedett hasznalatat az

igazsagszolgaltatasban (Kanthaswamy, 2015).

A magyar eredmények

Hazankban az els6é publikacido (egy eset bemutatas), — amiben kutyaspecifikus
mikroszatellitak alkalmazasanak hatékonysagat vizsgaltak egy bilinligyi nyomozas soran —
2001-ben sziiletett. Egy Baranya megyei allatkertben valosziniisithetéen egy ott dolgozo
biztonsagi Or kozremikodésével, kutya tamadt meg wallabikat, marakat és kamertni
kecskéket. Az allatok tetemei nem mutattak stlyos sériilések jeleit, de a kifuton kiizdelem
nyomai latszottak és a keritésen egy mesterségesen keletkezett rést is talaltak a helyszini
vizsgalat soran. Az allatorvosi boncolas hisevok fognyomait mutatta ki, az 6lés azonban
nem taplalkozasi cé€lbol torténhetett. Figyelembe véve, a megtamadott allatok agressziv
természetét és a tényt, miszerint a tettes allat kizarodlag emberi segitséggel juthatott be,
feltételezhetd volt a kutyaviadal tréning, mint indittatas. A gyanusitott kutyak a biztonsagi
Or mellett dolgozé német juhdszkutyak (6 db) voltak. A helyszinen gylijtott szOrmintdkat
morfologiai €és genetikai vizsgalatnak is aldvetették. Elobbi sordn megerdsitettek a német
juhasz eredetet, mig a 10 STR lokusz vizsgalataval egyetlen profilt mutattak ki, ami egyik
gyanusitott kutya profiljaval sem egyezett meg. A tettes allatot ugyan nem sikeriilt
beazonositani, de az STR szakaszok értelmezhetd profilt produkaltak kis mennyiségii minta
esetén is (Padar és mtsai, 2001).

Ekkor, a 2000-es évek elején kezdddott egy kutya azonositasi rendszer felallitasa

Magyarorszagon, a kiilfoldon mar alkalmazott és populacios tanulmanyokkal vizsgalt
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mikroszatellitakkal. Az eljaras hatékonysaganak bizonyitasaként egy gyermek halalanak
nyomozasa sordn, ahol a nyomok és a koriilmények kutyatamadasra engedtek kovetkeztetni,
tobbféle mintabdl (nyal, szér) is DNS-t izolaltak, és az azokbol nyert genetikai profilokat
értelmezték. A hat nyalminta koziil négy, az egyik gyanusitott kutyat igazolta, mig a masik
kettd keverten tartalmazta a két gyanusitott kutya DNS-ét. A szérminta morfologiailag a
masik kutyat igazolta, azonban egyetlen lokuszon eltérést mutatott, ez feltételezhetden egy
szomatikus mutacioé kovetkezménye volt. Az eljaras tehat alkalmasnak bizonyult az elkovetd
allatok azonositasara és elkezdOdhetett a hazai igazsagiligyi munkdban vald elterjedése
(Padar és mtsai, 2002).

Az STR markerek hasznalatanak magyar igazsagiigyi gyakorlatba torténd integralasat
kovetden, a bizonyitékok hitelességének ¢s megbizhatésagdnak mérlegeléséhez sziikségessé
valt a helyi kutya populaciok felmérése. Ebb6l a célbol 668 kutyabol (6sszesen 79 kiilonb6z6o
fajtabol és emellett keverékekb6l 1is) vett mintaban vizsgaltak 10 STR régio
allélgyakorisagat. A lokuszok egyes alléljainak strukturajat és méretét szekvenalassal
hataroztak meg, majd a még nem regisztralt szekvenciakat felvitték a GenBank adatbazisaba

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/). Ezek az STR lokuszok a vizsgalatok alapjan

megfeleléen informativnak bizonyultak egyedazonositishoz, még a beltenyésztett
populaciok esetében is (Zenke és mtsai, 2011). Az allélgyakorisagok statisztikailag is
értékelhetove tették az egyezéseket, ami eldsegitette az eljaras elterjedését és novelte annak
relevancidjat a magyar igazsagiigyi rendszerben.

Az azonositasi rendszer hazai igazsagiigyi keretek kozé torténd sikeres integralasat
kovetden, a kiilfoldi fejlesztéseket és ajanlasokat figyelemmel kisérve, Magyarorszagon is
folyamatosak az azonositasi eljaras fejlesztéseire iranyuld torekvések. Igy példaul a vizsgalt
STR szakaszok un. miniplexekbe torténd rendezése és rovidebb masolatok hasznalata
degradalt minta esetén is hatékonynak bizonyul. Ennek a technikai fejlesztésnek
koszonhetden sikeriilt megoldani egy kisebb juhallomany (47 jerke és 5 barany)
legyilkolasanak esetét, ahol a karam keritésén talalt allatszérbol kimutatott 12 STR marker

megegyezett a feltételezett kutya mintajaval (Zenke és mtsai, 2015).

Gimszarvas STR

Az STR markerek igazsagiigyi célbdl torténd hasznédlata nem csupan a hazidllatok
korében, de a vadallatokat érintd iigyekben is elterjedt hazdnkban. Az illegélis trofea- és

vadhuskereskedelmet, valamint az orvvadaszatot érintéen sajnalatos médon Magyarorszag
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sem kivétel. Ezeknek a blntetteknek a felderitéséhez a genetikai vizsgalatok meglehetdsen
célravezetonek bizonyultak, igy itthon is sziilettek tanulmanyok a hazai vadfajok koziil, a
gimszarvas (Cervus elaphus hippelaphus) azonositasa céljabol. Ugyanis a gimszarvas a
legértékesebb nagyvad orszagunkban, trofeajanak értéke a legmagasabb Eurdpaban, emellett
husa és az agancsabol nyerhetd afrodizidkum miatt tartjak és tenyésztik is (Szabolcsi és
mtsai, 2014).

Az els6 gimszarvas azonositasi eljaras kidolgozéasara iranyuld tanulmanyban 252
egyed sz6r, vér és elhullajtott agancs mintajabol vizsgaltak 22 tetranukleotid mikroszatellita
markert. Az STR szakaszokat vapitit6l (Cervus canadensis) és 6szvérszarvastol (Odocoileus
hemionus) szarmaztattak, primerként gimszarvas specifikus szekvenciakat hasznaltak. Az
allélek szekvenalasat kovetden megtervezték a fajspecifikus primereket a késObbi
kutatasokhoz, egyedazonositasi tesztekhez (Szabolcsi és mtsai, 2008).

Ezt kovetden mar kifejezetten igazsagiigyi célbol vizsgaltak 10 STR lokuszt (két db 5-
6s multiplexbe rendezve), figyelembe véve a szakirodalmi ajanlasokat, igy tetranukleotid
STR-eket hasznaltak, az allélhosszakat 250 bp ala csokkentették és az allélnomenklatirat az
ISFG ajanlasai szerint alakitottak ki. A kutatas soran egyuttal populacio genetikai vizsgélatot
is végeztek: 6sszesen 100 gimszarvas mintajat (vér, izom és elhullajtott agancs) tesztelték, a
foldrajzi régiora is tekintettel (48 minta szarmazott az orszag északkeleti és 52 a délnyugati
régiokbol, 28 vadaszteriiletrdl). A markerek fajspecificitasanak elbiralasdhoz eurdpai
damvad (Dama dama), europai 6z (Capreolus capreolus), szarvasmarha, muflon (Ovis
musimon), vaddiszné (Sus scrofa), ember, E. coli, Sinorhizobium meliloti és Salmonella
typhimurium mintakkal is végeztek teszteket. Az europai damvad esetében kilenc STR-nél
jol értékelhetd, specifikus PCR terméket kaptak, ami felveti a rendszerek mas
szarvasféléknél torténd hasznalatdnak lehetdségét a primerek attervezése utan. Megallapitva
a 10 marker specifikussagat és fliggetlen 6roklodését, a rendszer megkiilonboztetd erejét
hasonlonak itélték, mint a hasonld célokra hasznalt human rendszerekét. Sikeresen
alkalmaztak is egy illegalis vadaszat iigyében, ahol a gyanusitott személy fagyaszt6jabol vett
husmintat és a vadasz segédjének nadragjardl szarmazo vért hozza tudtak kotni az illegélisan
elejtett vadhoz. Ez volt az els6 eset, ahol STR markereket hasznaltak fel egyedazonositashoz

orvvadaszat ligyében hazankban (Szabolcsi és mtsai, 2014).
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Mitokondrialis DNS

A mtDNS cirkularis genom, tipikusan 16 kb hosszu. Az oxidativ foszforilacioban és
ATP szintézisben részt vevo enzimeket, 12S és 16S rRNS-t és 22 tRNS-t kodol. Van egy
nem kodolo, un. kontroll régidja (CR), a D-hurok (D-loop), ami szekvenciajat
Osszehasonlitva a kodolo régiok szekvencidjaval, az itt taldlhatd szekvencidk magas
variabilitdst mutatnak az egyedek kozott (1. abra). Azoknal az eseteknél, ahol a minta
degradaltsagabol adodoan a nuklearis DNS nem hasznalhat6 azonositéasra, célra vezeto lehet
a mtDNS hasznalata, ugyanakkor a mtDNS sokkal inkabb fajazonositasra alkalmas, mint
egyedazonositasra (az anyai 6roklddésbdl kifolydan). A kontrollrégio két hipervariabilis
szakasza (HVR1/HVR2) mellett a cyt b enzim, citokrom-oxidaz 1-es alegység (COIl), a 12
S rRNS és 16S rRNS génszakaszat is vizsgaltak igazsagiigyi célokbol fajazonositasra (Mori
és Matsumura, 2020) (1. abra).

kontrollrégio

/ 12S rRNS

/ 16S rRNS

cythb

\— COl

1. dbra

A mtDNS egyes igazsagiigyi szempontbol relevans régioi Mori és Matsumura (2020) alapjan
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A mtDNS profilok kiértékelése nem mindig egyszerii. Az egyezések konnyen
megallapithatdak, azonban ennek kizarasa olykor problémas lehet. A kérdéses minta és a
referencia minta k6zotti egy bazispar eltérés adédhat mutaciobdl is, ugyanis a mtDNS-ben
nagyobb eséllyel torténnek mutaciok a magas masolati szambol és az oxidativ foszforilacio
soran keletkezé reaktiv oxigénformaknak vald Kitettségb6l adodoan. Egy bazisparnyi
kiilonbség esetén az eredményt nem dontd bizonyitékként értelmezik, amennyiben viszont
két vagy harom bazispar a Kiilonbség, azt az egyezés kizarasaként értékelik (Goodwin és
mtsai, 2011c).

MtDNS haszndlata kiilonbozo fajazonositasi eljardasok sordan

Evtizedekkel ezel6tt a modszerek egységesitésének hianyaban, a kevés vagy degradalt
DNS minta, vagy éppen kevert mintak esetében sokkal sziikebb lehetéségek kozott
dolgoztak a laborokban. Napjainkra azonban boviiltek a mintak elemzésének lehetoségei a
nem emberi eredetii bizonyitékokat illetden (Andrejevic és mtsai, 2019).

A szekvencia analizis a leggyakrabban haszndlt moddszer fajazonositashoz. Egy
ismeretlen mintabol kinyert szekvencia adatot Gsszehasonlitva internetes adatbazisokban
tarolt ismert eredetli szekvenciakkal, a minta faji eredete meghatarozhatd. Ehhez olyan
régiok sziikségesek, amik magas fajok kozotti és egytttal alacsony fajon beliili
variabilitassal birnak. A cyt b és COI a fajazonositasra leggyakrabban hasznalt
génszakaszok.

A szekvencia analiziseknél legtobbszor a GenBank adatbazisara tamaszkodnak,
aminek szekvenciai mindségileg nem ellendrzottek az igazsagiigyi vizsgalatokhoz (Mori és
Matsumura, 2020). Egy egységes azonositasi rendszer céljabol jott 1étre a Barcode of Life
Data projekt, ami a COI gén egy 648 bp hosszusagl szakaszat ugymond univerzalis
vonalkodként hasznalva, egy referencia konyvtar kiépitését és kiterjesztését torekszik
minden eukaridta fajra megvalositani (Frézal és Leblois, 2008).

Habar a szekvenalés alapti modszerek hatasosak, de nagyrészt univerzalis primerekkel
mikodnek, igy egyetlen forrasbol (egy egyedtdl) szarmazd mintdk azonositdsara
hasznalhatok megbizhatéan. A kevert DNS-t tartalmazé mintakbol nyerheté profilok
nehezen, vagy nem értelmezhetéek és nem megbizhatdo eredményt adnak (Mori és
Matsumura, 2020).
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A szekvencia analizis mellett gyakorta alkalmazott eljaras a restrikcios fragment hossz
polimorfizmusok (RFLP) vizsgalata PCR-rel torténd sokszorositast kovetéen. A modszer
lényege a PCR termékek restrikcios enzimekkel végzett emésztése. A restrikcids mintazatok
a kiilonboz6 SNP kombinacioknak koszonhetéen fajra jellemzéek, az egyes fajok
azonositdsdhoz viszont sziikséges az elézetes ismerete a fajspecifikus mintdzatoknak
(Andrejevic és mtsai, 2019). A mddszer egyszeri és gyors, ugyanakkor a tobb, ismeretlen
fajtol szarmazo mintak analizaldsa problémas, hiszen a kapott eredmény egy atfedése az
egyes fajokbol nyert mintdzatoknak.

A fragmentumok analizise hatékonyabb lehet faj-specifikus primerek hasznalataval.
Ezek a primerek kizardlag az adott fajra jellemzd szekvencidhoz kotddnek, ezaltal
kiilonb6zé hosszusdgih PCR termékeket eredményeznek. Gél- vagy kapillaris-
elektroforézissel ezek az eltérd hosszusagu, fajspecifikus masolatok elkiilonithetoek.
Multiplex PCR technikaval, tobb primer egyiittes alkalmazasa mellett egyetlen reakci6 soran
megvalosithato tobb célallatfaj szimultan azonositasa, amivel id0, reagens €és templat DNS
is megtakarithatova valik (Mori és Matsumura, 2020).

Az 0jabban megjelent, massziv parallel szekvenald technikdk, vagy mas néven az 0j
generacios szekvenald technikak (next generation sequencing, NGS) forradalmasitottak a
DNS elemzés teriiletét. Az NGS eljarasok lehetdvé teszik egyszerre akar millionyi DNS
olvasasat viszonylag rovid id6 alatt, és a szekvenalasi teljesitményeik évrdl-évre javulnak.
Az NGS technikak DNS barkod rendszerrel torténé kombinalasa a DNS-metabarkodolas
(Staats és mtsai, 2016). A modszer univerzalis primerek hasznalata mellett sokszorositja a
COI gén hosszabb vagy akar rovidebb szakaszat. Jelentos elonye, hogy elméletileg 1%-nyi
DNS is azonosithatd vele egy adott fajbol és meghatarozhato a mintat alkotd fajok
megoszlasa (Mori és Matsumura, 2020). Habar az alkalmazasa egyszeriinek tiinik, a kapott
eredmények kiértékelhetésége nagyban fligg a DNS integraltsagatol. Ugyanakkor a nagy
mennyiségli adat elemzése komplikalt €s tobb i1dot igényelhet, a rendelkezésre allo
bioinformatikai metddusok megkiilonboztetd erejét pedig a valasztott markerek és referencia
adatbazisok Osszetétele befolyasolhatja. A helytelen primer-templat kapcsolodasok az eltérd
fajokbol adodoan, limitalhatjak a DNS mennyiségi potencidljat és egyes fajok kihagyasahoz
vezethetnek (Staats és mtsai, 2016). Nem mellesleg a technika beszerzése és fenntartasa igen
koltséges, ez egy jelentds akadalyozo tényezo a helyi, kisebb igazsagiigyi laborok esetében.

Az ¢lelmiszerekben 4allati eredeti DNS vizsgélatdhoz (pl. huskészitmények
Osszetétele) széleskoriien hasznalt modszer a valds idejii PCR (real-time PCR). Szemben a

hagyomanyos PCR technikaval, a valos idejii PCR lehet6vé teszi kis mennyiségii DNS
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elkiilonitését és a reakcid kdzben a keletkezd termékek mennyiségének mérését. Az egyik
leggyakoribb, legolcsdbb és legegyszerlibb metodus egy fluoreszcens festék alkalmazasa,
ami a dupla-szaltt DNS kis arkaba kotddik. A fluoreszcencia intenzitisa aranyos a generalt
duplaszalit DNS mennyiségével. Hatranya, hogy nem szekvenciaspecifikus, ezaltal a primer-
dimerekhez (PCR melléktermékek, komplementer bazisok miatt dsszetapadt primerek) is
kapcsolodik. Az ilyen fals szignalok kiszlirhetdek olvadaspont analizissel (Wu és mtsai,
2018). A masik, bonyolultabb moddszer, fluoreszcens jelolével ellatott hibridizaldo proba
hasznalata, ami a PCR reakcid soran hozzatapad a szimpla DNS szalhoz, majd a polimeraz
exonukledz aktivitasa nukleotidokra bontja, a hidrolizis révén pedig megsziinik a
fluoreszcens jelet gatlo hatas.

Napjainkra mar Kifejlesztették a multiplex valos ideji PCR eljarasokat a
mitokondridlis gének amplifikdldsdhoz, azonban az egyidejlileg, egy reakcid soran

azonosithat6 fajok szama egyeldre limitalt (Mori és Matsumura, 2020).

A citokrom b (cyt b) gén

A cyt b gén az egyik leggyakrabban hasznalt lokusz, nem csak az igazsagiigyi, de a
filogenetikai és biodiverzitast illetd tanulmanyok esetében egyarant (Lopez-Oceja és mtsai,
2016). Magas fajok kozotti, és alacsonyabb fajon beliili valtozatossagabol addéddan jol
alkalmazhat6 fajok azonositasara. Atlagosan 1.140 bazispar hosszusigl, és egy 380
aminosavbol allo fehérjét kodol. A fehérje oxidativ foszforilacioban betoltott szerepének
koszonhetden régidja nagymértékben konzervalt. Ez teszi lehetdvé univerzalis primerek
tervezését a kiilonbozé emlds fajok szamara, Sokszorositva a génszakaszon beliili polimorf
teriileteket. Tobb primert is terveztek mar jellemzden a génszakasz elsd részének, egy kb.
400 bp hosszu, a kodolo régiora is kiterjedd szakaszanak sokszorositasahoz, ugyanis ezt a
részt hasznaljak fajazonositashoz. Mivel az igazsagiigyi vizsgalatok soran a pontos
szekvenciak ismerete rendkiviil fontos, feltétleniil sziikséges mindkét iranybol elvégezni a

szekvenalast, majd Osszevetni az adatbazisok szekvenciaival (Linacre, 2012).
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Magyarorszdgi faj- és egyedazonositdsi esetek mtDNS vizsgdlatdaval

Gimszarvas hus eltulajdonitasa

Egy gimszarvas borju elejtését kdvetden tobb, értékes husrészt is eltavolitott egy
ismeretlen tettes a tetemrol, majd a torzot hatrahagyva tavozott a helyszinrdl. A szemle soran
a tetemrdl vérgyanus szennyezddést és a helyszinrdl allati szormintdkat gyljtottek. A
gyanusitott személyt6l tobb targyat (vadaszinget, nadragot, kést) is lefoglaltak, amiken
vérgyanus szennyez0dést és a puldveren allati sz6rmintat talaltak. A mintakbol kinyert DNS-
t multiplex PCR eljarassal vizsgaltak, a fajok azonositasahoz a cyt b gént és 12 fajspecifikus
primert [ember (Homo sapiens), macska (Felis catus), kutya (Canis lupus familiaris),
szarvasmarha (Bos taurus), kecske (Capra hircus), birka (Ovis aries), 16 (Equus caballus),
szamar (Equus asinus), sertés/vaddiszn6 (Sus scrofa), nyul (Oryctolagus cuniculus), roka
(Vulpes vulpes), gimszarvas (Cervus elaphus)] hasznalva, mig az egyedazonositashoz STR
lokuszokat alkalmaztak. A mintak kdzott szerepelt gimszarvas, sertés/vaddiszno és emberi
eredetli DNS is. A gimszarvas eredetli mintakat tovabb vizsgalva, két egyedet azonositottak
¢s kimutattdk a blincselekmény helyszinérdl szarmazé mintakkal vald egyezést, amit a

magyarorszagi populacios tanulmanyok is alatamasztottak (Zenke és mtsai, 2017).

llegalis huskészitmények arusitdsa

Egy monori hentes 51%-ban medvehust feltiintetd cimkével ellatott szalamikat és
kolbaszokat arusitott. Habar a termékeket Romaniabol importaltak, hazankban a barna
medve (Ursus arctos) védett faj, ezért a vele kapcsolatos barmilyen kereskedelem
engedélykoteles. Az sokszorositashoz univerzalis primert hasznaltak, ami a kevert mintak
kovetkeztében nem olvashatd szekvencidkat eredményezett, ezért medvespecifikus
primerekkel megismételték az analizist. A kapott, jol értelmezhet6 szekvencidkat osszevetve
a GenBank adatbazisaban talalhat6 referencia szekvenciakkal, azok a medve cyt b
génszakasszal homolognak bizonyultak, ezaltal a huskészitmények bizonyitottan medvehust

is tartalmaztak (Zenke és mtsai, 2015).

Hlegdlisan megszerzett vadhusokkal torténd kereskedelem

A rendorség 118 kg vadhust foglalt le egy személytdl, aki ezeket egy, a vadhtisokkal
illegéalisan kereskedd személytdl vasarolta. A hiismintdk eldzetes morfoldgiai vizsgalatat

kovetéen multiplex PCR vizsgalatot végeztek a lehetséges fajok megallapitasahoz, a cyt b
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génre tervezett 12 fajspecifikus primerrel [ember (Homo sapiens), macska (Felis catus),
kutya (Canis lupus familiaris), szarvasmarha (Bos taurus), kecske (Capra hircus), birka
(Ovis aries), 16 (Equus caballus), szamar (Equus asinus), sertés/vaddiszn6 (Sus scrofa), nyul
(Oryctolagus cuniculus), roka (Vulpes vulpes), gimszarvas (Cervus elaphus)]. A minimalis
vizsgaltak, szarvas ¢és vaddiszno/sertésspecifikus primerek alkalmazasa mellett. Az
eredményeket értelmezve a htismintak legalabb egy vaddisznd/sertés és kettd gimszarvas

egyedt6l szarmaztak (Zenke és mtsai, 2017).

Feher golya ellen elkovetett tamadas

Az elsO publikalt folyoiratcikk az igazsagligyi irodalomban, amikor fehér golya
(Ciconia ciconia) DNS-ét vizsgaltak egy bilniligyi nyomozas soran, magyar kutatok
munkéja. Hazdnkban a fehér goélya védett allat, elfogdsa, tartdsa és ledlése egyarant
torvénybe litkozik. Egy férfit meggyanusitottak egy golya lelovésével, a bintény helyszinén
azonban csak vérnyomokat talaltak, a madar feltételezhetden visszarepiilt a fészkébe.
Néhany nap mulva, egy fej nélkiili fehér golya tetemére bukkantak egy miianyag zsakban.
Eloszor mtDNS vizsgalatot végeztek a kontrollrégio szekvencia analizisével, ami
eredményeként egy egyedi haplotipust kaptak (egy pozicidban heteroplazmiaval).
Hoénapokkal keésobb, az egyedazonositas megerdsitéseéhez, STR markerekkel is vizsgalatot
végeztek. Az igazsagligyi gyakorlatban hasznalt markerek hidnyabol adodoan,
konzervaziogenetikai adatokra tdmaszkodva, figyelembe véve populacios tanulmanyokbol
az allélmegoszlast, 10 markert valasztottak, amiket két multiplex PCR rendszerbe valogattak
¢és 305 bp ala csokkentették a hosszukat. A bilintény helyszinérdl és a tetemrdl szarmazo
minta azonosnak bizonyult. Azonban a gélya tetemén nem talaltak golyd okozta sériilést,
ennek és a fejnek a hidnyaban, a haldl oka azonositatlan maradt, és a zsdkr6l szarmazo
emberi eredeti DNS vizsgalata nem vezetett eredményre, igy az ligyben nem tortént

vademelés (Zenke és mtsai, 2019).
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Az igazsagiigyi genetika jovije

Az elmult évtizedek jelentds fejlodést hoztak az allatok faj- és egyedazonositasa terén,
mind kiilf61di, mind magyarorszagi viszonylatban. Azonban az eljarasok egységesitése SOk
esetben még varat magara és az igazsagligyi szakértOknek szamos kihivassal kell szembe
nézniiik egy-egy minta feldolgozasa és kiértékelése soran.

A fajazonositas hatékonyabba tételéhez a multiplex PCR rendszerek tovabb fejlesztése
¢és ezek egyéb eljarasokkal torténd kiegészitése (pl. olvadaspont analizis) nagy eldrelépést
hozhat (Ishida et al., 2018), hiszen az NGS technikak egyelre meglehetésen koltségesek és
idoigényesek, sokkal inkédbb a koltséghatékonyabb €és gyorsabb modszerek kifejlesztése
kivanatos a laborok szdmara.

A jovoben megoldasra vard kérdés még a hibrid fajok problematikaja, ugyanis a
hibridek létezésével kevéssé foglalkozik az igazsagiigyi genetika. Valojaban a jelenleg
alkalmazott fajazonositasi protokollok egy uniparenterdlisan 6rokl6dé marker (mtDNS)
vizsgalatan alapulnak, ami ellehetetleniti a hibridek azonositasat. A problémat arnyalja, hogy
a bioldgiai anyagmaradvanyok morfoldgiai analizise gyakorta nem kellden informativ, igy
a molekularis modszerek maradnak az egyetlen lehetséges alkalmazhatd technikdk. Az
allatfajok megkdzelitdleg 10%-a (az eurdpai fajok esetében ez 6%-ra tehetd) hibrid, ezaltal
fontos lenne az igazsagiigyi gyakorlat soran ezzel is szamolni. Megoldast kindlhat a
biparenteralisan 6roklédé markerek vizsgalata (Amorim és mtsai, 2020).

A késObbiekben megoldast taldlva a fentebb emlitett problémékra, megbizhatobb és

nagyobb bizonyito erdvel bird bizonyitékok tarhatoak a birdsagok elé.
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OSSZEFOGLALAS

Allatok érintettek lehetnek biiniigyi esetekben gyanusitott, aldozat és ,,szemtant”-ként
(a helyszini szemle soran gyijtott orokitGanyaguk kapcsolatot teremthet helyszin és
személyek kozott). Ugyanakkor az igazsagiligyi allatgenetika nem csupan buntények
helyszini vizsgalatara terjed ki, hanem az allati eredetli termékek illegélis felhasznalasara,
kereskedelmére egyarant. Ezeknek az tigyeknek a felderitésére, az igazsagszolgaltatas
szamara kell6en meggy6z6 erejii bizonyitékok szolgaltatisihoz ma mar szamos genetikai
marker (STR, SNP, mtDNS) és modszer all rendelkezésre.

Ennek ellenére a nem human eredetii mintak analizalasa ¢és interpretalasa szamtalan
nehézségbe Tlitkozik. A legfontosabb ¢és talan legnagyobb akadalyt a nagymértéki
biodiverzitas jelenti, valamint a jelenlegi szegényes ismereteink rola, és ez nem csak a fajok
azonositasanak problémajara van befolyassal, hanem fajon beliili szinten is, ahol a fajok
tobbségénél még hidnyoznak a populacios tanulmanyok. Ezaltal a relevans paraméterek
elfogadhatd pontossagi megbecslése, a bizonyiték erejét alatamaszto statisztikai szamitasok
elvégzése ellehetetlentil.

Egy tjabb problémat vet fel az eljarasok nem kell6en elérehaladott egységesitése, ami
nélkiilozhetetlen az eredmények megbizhatd interpretalasahoz. Béar az ISFG ajanlésait
kovetden szamos vizsgalat esetében mar figyelembe vették ezeket az ajanlasokat és ennek
megfelelden megtortént a vizsgéalati modszerek egységesitése, az igazsagiigyi szempontbol
relevans allatfajok nagy részénél (CITES listas fajok, amik esetében mar szilettek
tanulmanyok faj/egyedazonositasi célokbol) ez azonban még varat magara. Az eljarasok
pontositasa és szabvanyositasa munka-, koltség- és idéigényes, amit a kisebb, helyi
laboratoriumoknak nem egyszer(i és olykor nem pragmatikus abszolvalni.

Az egyedazonossag megallapitaisa a fajazonositashoz viszonyitva gyakran
problémasabb, szamos el6zetes vizsgalatot, populaciés tanulmanyokat, statisztikai
becsléseket igényel, aminek sziikséges feltételei nem minden esetben teremthetéek meg.
Magyarorszagon a kutydk egyedazonositasanak feltételei adottak, tobb tanulmany is
beszamol a genetikai eljarasok sikeres alkalmazasarol blinligyi eseteknél, mig a vadfajok
koziil gimszarvasokat érintd esetek lelhetdek fel a szakirodalomban.

Napjainkra a nem emberi eredetii DNS vizsgalatok az igazsagiligyi genetika egy igen
intenziven fejlodo teriiletét képezve tagitjak az igazsadgszolgaltatas lehetdségeit, és egyuttal

segitik elére mozditani a Konzervaciogenetika elért eredményeit is.
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FORENSIC ANIMAL GENETICS IN HUNGARY -
SUMMARY

Animals can be involved in criminal cases as suspects, victims or ,.eyewitnesses”
(animal DNA collected from the crime scene can link the scene with humans). However,
animal forensic genetics is not limited to crime scene investigation. Illegal use or trade of
animal products are belong to this area, too. Recently, numerous genetic markers (STR,
mtDNA, SNP) and methods are available for reveal these cases and provide reliable evidence
for jurisdiction.

Nonetheless, analyzing non-human samples and interpreting them can be difficult.
Perhaps the most important difficulty is, the enormous biodiversity and our poor knowledge
about it, with an impact not only at the interspecific level but also at the intraspecific level
where, for most of the species, population genetics data are nonexistent. Thereby, estimating
relevant parameters with acceptable accuracy is hard, and the statistical evaluation of the
evidence is inhibited.

Another problem is the lack of standardization, what is indispensable for presenting
reliable evidence. Although, several research applied the ISFG recommendations, for most
of the relevant species from forensic aspect (species on the CITES list), these aren’t applied.
The improvement and standardization of the methods are labor-intensive, expensive and
time-consuming, and often not pragmatic or easy to carry out for the small laboratories.

Identification an individual is generally more complicated than species identification,
because it requires various preliminary research including population study, statistical
evaluation, and the necessary conditions not always can be obtained. In Hungary, the
conditions for individual identification of dogs are given, there are studies about successful
adaptation of genetic methods in criminal cases, while in terms of wild animals, studies about
red deer can be found in the literature.

In these days, non-human DNA analysis is a fast improving area within forensic
genetics, increasing the potential of jurisdiction and helping enhance the result of

conservation genetics.
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