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Analyse
biologischer Spuren

Teil Il: DNA-Typisierung

Zusammenfassung

Die Entdeckung individualspezifischer DNA-Sequenzen durch Jeffreys et al.im Jahre 1985
hat zu einer Anwendung dieser Sequenzen als,,genetischer Fingerabdruck®in der foren-
sischen Spurenanalytik gefiihrt. Die heute giangige Untersuchungstechnik ist die Typi-
sierung der sog. Short-Tandem-Repeat-Systeme (STRs) mittels Polymerasekettenreak-
tion. Nach Extraktion der Ausgangs-DNA und der Durchfiihrung einer Multiplex-PCR
werden die Amplifikate elektrophoretisch nach Lénge aufgetrennt. Mit dieser Technik
ist es moglich, praktisch sémtliche Spuren menschlicher Herkunft wie Speichel, Sper-
ma, Blut, Urin, Haare, Gewebeteile erfolgreich untersuchen zu konnen. Die Identifika-
tion unbekannter Leichen mittels DNA-Analytik ist oftmals auch nach Jahren post-
mortaler Liegezeit noch moglich. Bei Verkehrsunfallen mit mehreren Fahrzeuginsassen
ist die Identifikation des Fahrzeugsfiihrers mittels DNA-Untersuchungen héufig von
Bedeutung. Seit 1998 gibt es beim Bundeskriminalamt in Wiesbaden die DNA-Analy-
se-Datei. In dieser Datei werden Profile von verurteilten Straftitern und anonymen
Spuren gespeichert. Bis Ende 2002 wurden iiber 200.000 Personenprofile und iiber
40.000 Profile anonymer Spuren eingestellt.

Schliisselworter
DNA-Typisierung - Short-Tandem-Repeat-Systeme (STRs) - Biologische Spuren

Analysis of biological stains. Part 1l: DNA typing

Abstract

The discovery of polymorphic DNA sequences by Jeffreys et al. in 1985 resulted in the
application of these polymorphisms as “genetic fingerprints” in the field of forensic
stain analyses. Today’s state-of-the-art technology includes typing short tandem
repeat polymorphisms by polymerase chain reaction. After extraction of the template
DNA and performance of a multiplex PCR, the amplified DNA is separated according
to length by electrophoresis. With this technology, almost all stains of human origin
such as saliva, sperm, blood, urine, and hair can be analyzed successfully. The identi-
fication of unknown corpses is often possible even several years post mortem. In cases
of traffic accidents with several passengers, the driver of the car might be identified by
DNA investigation. The German DNA database in the Bundeskriminalamt has exist-
ed since 1998 where as of the end of 2002 profiles of more than 200,000 convicts and
40,000 unknown stains have been stored.

Keywords
DNA typing - Short tandem repeats - Biological stains
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Jeffreys et al.haben 1985 die DNA-Methode
des, genetischen Fingerabdrucks”
publiziert

Die PCR wurde in Deutschland Anfang
der 90er-Jahre in den forensischen
Laboratorien eingefiihrt

» Polymerasekettenreaktion

» Short-Tandem-Repeat-Systeme
(STRs)

» Menschliches Kerngenom

Im Rahmen forensischer DNA-Unter-
suchungen darf nur im Bereich der nicht
kodierenden DNA typisiert werden

Forensische DNA-Systeme

Seit der Entdeckung individualspezifischer DNA-Sequenzen durch Jeffreys et al. im
Jahre 1985 ist deren Anwendung als ,,genetischer Fingerabdruck® auch in der forensi-
schen Spurenanalytik sehr rasch eingefiihrt worden. In der Folge dieser Entdeckung
nahm seit etwa 1990 in der Rechtsmedizin die Bedeutung der herkémmlichen Serolo-
gie fiir die Spurenkunde innerhalb von kurzer Zeit erheblich ab. Die anstelle der sero-
logischen Untersuchungstechniken eingefithrten DNA-Methoden brachten eine enor-
me Steigerung des Untersuchungserfolges mit sich.

Fiir die erste ,,Generation® der angewandten DNA-Marker, den von Jeffreys be-
schriebenen Minisatelliten, waren noch etwa 1-2 pg hochmolekulare DNA erforder-
lich, um ein aussagekraftiges Muster zu erstellen. Mit der Einfithrung der PCR-Reaktion
(> Polymerasekettenreaktion) ging dann Anfang der goer-Jahre eine weitere Reduzie-
rung der erforderlichen Ausgangsmenge an DNA auf weniger als 100 pg einher; 100 pg
entsprechen etwa der DNA aus 15-20 diploiden Zellen. Dabei hat sich in der forensischen
Genetik die Typisierung der sog. » Short-Tandem-Repeat-Systeme (STRs) durchgesetzt.
Diese Systeme, die auch als Mikrosatelliten bezeichnet werden, sind heute weltweit in
der forensischen DNA-Technologie etabliert. Neben der Steigerung der Sensitivitat
bewirkte die Einfithrung der PCR und der STR-Loci eine erhebliche Reduzierung der
erforderlichen Mindestldnge der DNA auf wenige 100 Basenpaare (bp), sodass nun-
mehr auch hochdegradierte DNA erfolgreich typisiert werden konnte. In der Folge war
es moglich, praktisch simtliche Spuren menschlicher Herkunft wie Speichel, Sperma,
Blut, Urin, Haare, Gewebeteile erfolgreich untersuchen zu kénnen.

Das » menschliche Kerngenom besteht aus rund 3,5 Mrd. bp mit ca. 35.000-40.000
Genen. Etwa 20% des Gesamtgenoms sind Gene bzw. genverwandte Sequenzen, beim
Rest handelt es sich um sog. extragene DNA. Ungefahr 2% der humanen Gesamt-DNA
gehort zu dem Bereich der kodierenden DNA, deren Information in eine Polypeptid-
kette, ein Protein, iibersetzt wird.

Gemaf3 der Vorgabe des Gesetzgebers darf im Rahmen forensischer DNA-Untersu-
chungen nur im Bereich der nicht kodierenden DNA typisiert werden; die meisten STRs
sind in diesem Bereich lokalisiert - z. T. in Pseudogenen oder Intronsequenzen, z. T.
aber auch weit entfernt von Sequenzen, deren Funktion man kennt. Aufgrund der
Sequenzstruktur der STRs zéhlen diese Marker zur sog. repetitiven DNA. STR-Sequen-
zen, die in der forensischen Analytik Anwendung finden, sind durch sich wiederho-
lende Einheiten (Repeats) gekennzeichnet, deren Basisldnge 4 bp betragt (8 Abb. 1).
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Abb. 1 A Schematische Darstellung der Sequenzstruktur eines Short-
Tandem-Repeat-Systems (STRs). Die Allelnomenklatur basiert auf der
Anzahl der 4-bp-Wiederholungseinheiten (Repeat—AATG). Bei inkom-
pletten Repeats wird das Allel entsprechend der Anzahl an vollstan-
digen Repeats und der Nukleotidanzahl des inkompletten Repeats
(s. 9.3) benannt. Die Sequenz der PCR-Primer ist so ausgewdhilt, dass
die Primer auBerhalb der Repeatregion hybridisieren
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Abb. 2 A STR-THO1: Kapillarelektrophoretische Auftrennung der haufi-
geren Allele 5-11 (sog. allelische Leiter, anhand der die unbekannten
PCR-Produkte in dem Polymorphismus typisiert werden). Die iiber
dem Chromatogramm eingefiigten Zahlen kennzeichnen die Allellan-
gen, woraus ersichtlich ist, dass der Langenbereich des TH01-STRs
unter 150 bp liegt und somit hochdegradierte DNA erfolgreich typi-
siert werden kann



Tabelle 1
= Die Repeatanzahl variiert von Individu-

um zu Individuum, es handelt sich somit

chromosomale Lokalisation um Langenpolymorphismen.

STR-Systeme Chromosomale

Lokalisation Vorgehensweise

[A;?;I:g;mn §g2'1_22'3 und¥p11.2 Nach Extraktion der Ausgangs-DNA und

7HO1 11p15.5 der Durchfiihrung der PCR-Reaktion wer-

VWA 12p12-pter den die PCR-Produkte elektrophoretisch

FIBRA (FGA) 4928 nach Linge aufgetrennt (8 Abb. 2). Das

SE33 (ACTBP2) Sper-5qter heutzutage tibliche Verfahren der PCR-

D8S1179 8 Methodik ist eine sog. » Multiplex-PCR,

D18S51 18921.3 wobei mehrere auf verschiedenen Chro-

mosomen lokalisierte STR-Systeme und
zusitzlich das Geschlechtstypisierungs-
system Amelogenin gemeinsam amplifi-
ziert werden. (B Tabelle 1, Abb. 3). Aus der elektrophoretischen Auftrennung der Pro-
dukte der Multiplex-PCR resultieren individualspezifische DNA-Profile, die fiir alle
kernhaltigen Zellen eines Individuums reproduzierbar sind und somit eine exzellente
Moglichkeit des Abgleichs zwischen einer biologischen Spur und einem als Verursa-
cher in Frage kommenden Tatverdéchtigen erméglichen.

DNA-Analyse-Dateien

Acht STR-Systeme sind Bestandteil der seit 1998 beim Bundeskriminalamt in Wies-
baden etablierten DNA-Analyse-Datei. Die juristische Grundlage hierzu bildet das
» DNA-ldentitétsfeststellungsgesetz §81 g STPO. Alle 8 STR-Systeme haben als Basis-
motiv ein 4-bp-Repeat, wobei es bei einzelnen Systemen vorkommt, dass auch seltene
vom 4-bp-Basismotiv abweichende Varianten auftreten. Die Allelnomenklatur wurde
entsprechend internationaler Richtlinien basierend auf der Repeatanzahl definiert
(B Abb. 1).Die in der deutschen DNA-Analyse-Datei gespeicherten Muster, die in 8 STR-
Systemen erstellt wurden, weisen im Mittel eine Profilhdufigkeit von 1in 1,1 Billionen Per-
sonen auf. Mit Ausnahme des Systems SE33 sind die anderen 7 DNA-Systeme auch in
anderen Landern, die entsprechende DNA-Dateien etabliert haben, Bestandteil der
forensischen DNA-Typisierungen und kénnen somit fiir einen DNA-Profil-Vergleich
auf internationaler Ebene herangezogen werden. In der deutschen DNA-Analyse-Datei
waren bis Ende 2002 {iber 200.000 Personenprofile und iiber 40.000 Profile anonymer
Spuren eingespeichert, wobei der weitere Aufbau der DNA-Datei mit grofier Dynamik
voranschreitet.

Allelhdufigkeiten

Die Untersuchung unterschiedlicher ethnischer Gruppen hat gezeigt, dass insbesonde-
re zwischen ethnischen Hauptgruppen (Asiaten, Schwarzafrikaner, weifhdutige Euro-
péer=Kaukasier) signifikante Unterschiede in den Allelhdufigkeiten bestehen, wahrend
dies innerhalb einer ethnischen Hauptgruppe (z. B. innerhalb Europas zwischen Ita-
lienern, Deutschen, Spaniern etc.) zumeist nicht der Fall ist. Somit ist zu bedenken, dass
fiir die Berechnung der Ubereinstimmungshéufigkeiten einer tatverdédchtigen Person,
die als Verursacher einer biologischen Spur mittels STR-Typisierung zugeordnet wer-
den kann, die jeweiligen Allelhdufigkeiten der relevanten ethnischen Hauptgruppen zu
berticksichtigen sind (8 Abb. 4).

Aufgrund der Unterschiede zwischen den ethnischen Hauptgruppen war es erfor-
derlich moglichst umfassende » populationsgenetische Daten zu erheben. Représenta-
tive Allelfrequenzen, basierend auf umfangreichen populationsgenetischen Studien,
sind im Internet z. B. verfiigbar unter der Adresse http://www.uni-duesseldorf.de/ WWW/
MedFak/Serology/database.html.

Weiterbildung - Zertifizierte Fortbildung

» Multiplex-PCR

Acht STR-Systeme sind aktuell Bestandteil

der DNA-Analyse-Datei

» DNA-Identitatsfeststellungsgesetz
§81 g STPO

Die Allelfrequenzen ethnischer Hauptgrup-
pen kdnnen sich stark unterscheiden

» Populationsgenetische Daten

Rechtsmedizin 6 - 2003 | 377



8 STR-Systeme + Amelogenin (%)
rfu 90 120 150 180 210 240 270 300 bp 50
! _ 40 1
6000 |  Am SE33
5000 _ D8 30
4000_ THO1 20
3000_: 10 -
Zom-, 0 - N = T
1000
5 6 7 8 9 93 10 11 (Allel)
0

| B Schwarmfrikaner | Kaukasier [ Asiaten|

Abb. 3 A Chromatogramm einer DNA-Probe einer weiblichen Person.

Die Geschlechtstypisierung ist dadurch gekennzeichnet, dass fiir das Abb. 4 A THO1-Allelfrequenzen fiir 3 ethnische Hauptgruppen
Amelogenin-System (Am) nur 1 Peak (X-chromosomal) nachweisbar (Schwarzafrikaner, Kaukasier, Asiaten)

ist. Mannliche DNA-Profile sind durch ein zusatzliches - 6 bp langeres

PCR-Produkt - gekennzeichnet (XY-chromosomal). Die PCR-Primer, die
PCR-Produkte mit Uberlappungsbereichen eines anderen STRs gene-
rieren, sind mit einem anderen Fluoreszenzfarbstoff markiert. Somit
konnen PCR-Produkte im gleichen Langenbereich verlasslich differen-
ziert werden. Hier wurden 3 verschiedene Farbmarkierungen (blau,

griin, schwarz) verwendet

Blut- und Sekretspuren kdnnenii. d. R.
erfolgreich DNA-typisiert werden

Zigarettenkippen und Speichel bilden eine
wichtige Untersuchungskategorie bio-
logischer Spuren bei Einbruchsdelikten

> Amylasetest

» Bissspuren
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Abb. 5 < Mikroblut-
spur auf einem
Hammerkopf. Die
Blutantragung

‘a stellt sich als dunk-
ler Ring dar (Pfeil)

Spurenarten
Blutspuren

Blutspuren gehoren in der forensischen Praxis zu den haufig zu typisierenden Spuren.
Sie finden sich je nach Tatortsituation auf unterschiedlichsten Materialen (z. B. textiles
Material, Fuflboden, Mobel, Tatwerkzeuge). Durch gezielte, kleinflichige Entnahme der
Blutspuren bzw. der kompletten Spurentréger lassen sich diese in getrocknetem Zustand
héufig noch nach mehreren Jahren erfolgreich typisieren. Auch Mikroblutspuren (Durch-
messer ca.1 mm oder weniger) kénnen in der Regel noch erfolgreich typisiert werden
(B Abb. 5).

Speichelspuren

Speichelspuren gehoren ebenfalls zu den hdufig zu untersuchenden Spurenarten; sie
finden sich auf Zigarettenkippen, Gesichtsmasken, Trinkgeféflen, Briefmarken und
Brietkuverts. In seltenen Féllen werden sie auch als Biss- oder Kussspuren relevant.

Zigarettenkippen und Speichelspuren an Trinkgefdfien kommen insbesondere hau-
fig im Kontext mit Einbruchsdelikten vor. Sie bilden eine wichtige Untersuchungskate-
gorie biologischer Spuren aus dem Deliktbereich des besonders schweren Diebstahls mit
noch unbekanntem Téter.

Fiir die Untersuchung von Gesichtsmasken, die beispielsweise bei einem Bankiiber-
fall verwendet wurden, ist es sinnvoll, zunéchst die Mundregion zu identifizieren,indem
ein sog. > Amylasetest durchgefiihrt wird, um Speichelantragungen nachzuweisen. Bei
entsprechend positivem Befund kann dann diese Region gezielt ausgeschnitten und
der DNA-Extraktion zugefiihrt werden.

Speichelantragungen an Briefmarken und in Klebefalzflichen von Briefkuverts ste-
hen zur Untersuchung an, falls es sich um Droh- oder Erpresserbriefe handelt.

» Bissspuren, die zumeist im Zusammenhang mit Sexualdelikten an Geschéddigten
auftreten, sind dann besonders aussichtsreich typisierbar, wenn noch eine Bissmarke
lokalisiert werden kann. In diesem Zusammenhang bietet es sich wiederum an, eine



Asservierung mit Aqua bidest. angefeuchtetem Wattestieltupfer durchzufiihren. Hier-
bei sollte nur relativ geringer Druck ausgeiibt werden, da ansonsten ein tiberproportional
hoher Anteil an Hautepithelzellen von der geschédigten Person asserviert werden wiirde.

Haare

Haare, die beispielsweise auf der Kleidung von Téter oder Opfer gefunden werden und
mit grofler Wahrscheinlichkeit in tatrelevantem Zusammenhang stehen, lassen sich,
falls anagene Wurzeln vorhanden sind, zumeist erfolgreich untersuchen. Soweit nur
Haarschifte vorhanden sind, ist eine Typisierung mit STR-Systemen wenig aussichts-
reich. Eine Untersuchung von Haarschaft-DNA kann dann mittels Mitochondrien-DNA-
Typisierung erfolgen (dies wird im Teil 3 ausfiihrlicher erldutert werden). Kénnen nur
telogene Haare in die DNA-Untersuchung eingebracht werden, ist es sinnvoll, DNA-
Systeme zu verwenden, die besonders kurze PCR-Produkte generieren, da die DNA in
telogenen Haare oftmals durch Degradation starker verkiirzt ist als in Haaren mit ana-
genen Wurzeln.

Vaginalzell-/Spermaspuren

Nach » Vergewaltigungsdelikten werden im Rahmen der korperlichen Untersuchung der
Geschédigten Vaginalabstriche entnommen, in denen dann bei erfolgtem Geschlechts-
verkehr eine Mischung aus Vaginalepithelzellen und Spermien nachgewiesen werden
kann. Um die Merkmale des Spermaverursachers aus dieser Mischung darzustellen,
besteht die Moglichkeit, die zumeist grofiere Anzahl an Vaginalepithelzellen von der
Spermienzellfraktion mittels einer sog. » differenziellen Lyse chemisch so zu trennen,
dass die Spermien-DNA mehr oder weniger ungemischt typisiert werden kann. Hier-
bei handelt es sich um ein Extraktionsverfahren, das dazu fiihrt, dass nach spezifischer
chemischer Behandlung im 1. Schritt zundchst die Vaginalepithelzellen lysiert und abge-
trennt werden und in einem 2. Schritt die Spermien lysiert und DNA-typisiert werden,
sodass unter optimalen Bedingungen ein selektives Spermien-DNA-Muster generiert
werden kann. Bei ungiinstiger Spurenlage wie dem Vorhandensein von nur sehr weni-
gen Spermien (z. B. bei Wasserleichen) ist ggf. eine DNA-Typisierung auf der Ebene
Y-chromosomaler STR-Systeme der Vorzug zu geben, da hier ohne Trennung selektiv
die médnnliche DNA-Fraktion typisiert werden kann (dies wird ebenfalls im Teil 3 aus-
fithrlicher dargestellt werden).

Hautepithelzellspuren

Hautepithelzellspuren sind in den letzten Jahren mit der Steigerung der Nachweissen-
sitivitdt der PCR-Methodik immer wichtiger geworden. Im Gegensatz zu Fingernagel-
kratzspuren, die z. B.nach Vergewaltigung unter den Négeln des Opfers angetragen sein
koénnen und in der Regel relativ viele Hautepithelzellen oder auch Blutzellen vom Téter
enthalten, sind Hautepithelzellantragungen, die durch Téterhdnde, beispielsweise nach
Wiirgehandlungen, vom Hals des Opfers asserviert werden kénnen, tiblicherweise in
deutlich geringerer Anzahl vorhanden. Im Zusammenhang mit » Wiirgehandlungen
ist es sinnvoll, bereits am Fundort der Leiche oder vor einer kdrperlichen Untersuchung
iiberlebender Geschadigter Halsabstriche getrennt nach Halsseite mit angefeuchteten
Wattestieltupfern durchzufiithren, um so die von den Té4terhdnden iibertragenen Hau-
tepithelzellen asservieren zu konnen. Zumeist werden hierbei Mischmuster, bestehend
aus den Allelen des Opfers und des Titers, typisiert. Eine Zuordnung der Téterallele in
derartigen Mischspuren mit entsprechend hoher Individualisierungshéufigkeit ist gera-
de bei diesen Spuren von besonders hohem Beweiswert.

Hautepithelzellantragungen finden sich aber auch typischerweise auf » Tatwerk-
zeugen, wie beispielsweise Hammer- oder Axtstielen, und kénnen je nach Oberfldche
des Stiels in unterschiedlich grofler Anzahl kernhaltiger Zellen asserviert und DNA-
typisiert werden. Auch bieten sich Messer oder Pistolengriffe fiir eine entsprechende
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Falls anagene Wurzeln vorhanden sind,
lassen sich Haare zumeist erfolgreich
untersuchen

» Vergewaltigungsdelikte

» Differenzielle Lyse

» Wiirgehandlungen
Hautkontaktspuren fiihren haufig

zu Mischmusterkonstellationen

» Tatwerkzeuge
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Abb. 6 A Chromatogramm einer DNA-Mischspur, die mittels Wattestieltupferabrieb von dem Nacht-
hemd einer sexuell gendtigten Frau asserviert wurde. Der Abrieb enthielt sowohl Hautepithelzellen
der Geschadigten als auch Hautepithelzellen, die mit dem DNA-Profil der Vergleichsprobe des Tatver-
dachtigen iibereinstimmten. Die Allele des Tatverdachtigen sind im Chromatogramm hervorgehoben
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Abb. 7 A aEin aus dem personlichen Nachlass eines vermissten Mannes asservierter Kamm, dessen
zelluldre Antragungen noch nach mehreren Jahren fiir eine vergleichende Zuordnung zur Identifika-
tion der Leiche verwendet werden konnte. b Von der skelettierten Leiche wurden Osteozyten vom
Oberschenkelknochen fiir die DNA-Untersuchung verwendet

Asservierung von Hautepithelzellen an. Zudem ist es auch méglich, Hautkontaktspuren
von Opferkleidung selektiv mit angefeuchtetem Wattestieltupfer zu asservieren, insbe-
sondere dann, wenn das Opfer entsprechende Himatome beispielsweise am Oberarm
aufweist, wodurch eine Eingrenzung der in die Asservierung einzubeziehenden Klei-
dungsregion vorgenommen werden kann (8 Abb. 6).

» Taterkleidung Aber auch zuriickgelassene » Taterkleidung ldsst sich oft erfolgreich nutzten, um
aus Hautepithelzellantragungen am Kragen einer Jacke oder im Taschenbereich einer
Jeanshose ein DNA-Profil des Tragers zu erstellen.

Identifikation unbekannter Leichen

Eine Identifikation unbekannter Leichen Eine Identifikation unbekannter Leichen mittels DNA-Analytik ist oftmals auch nach
mittels DNA-Analytik ist oftmals auch Jahren postmortaler Liegezeit noch moglich. Bei langen Liegezeiten bieten gegebenen-
nach Jahren postmortaler Liegezeit noch falls vorhandene mumifizierte Weichgewebe, wie z. B. Muskulatur, noch eine Typisie-
maglich rungschance. Am besten konserviert ist tiber lange Zeitrdume allerdings die DNA in

Knochen und Zihnen. Bei Knochengeweben ist die DNA-Typisierung von Osteozyten
aus groflen Kompaktknochen, wie z. B. Oberarm oder Oberschenkel, am aussichts-
» Genetische Zuordnung naher reichsten. Durch die » genetische Zuordnung naherVerwandter (z. B. Kinder, Geschwis-
Verwandter ter oder Eltern) kann hdufig mit hoher Wahrscheinlichkeit die Identitdt abgesichert
werden. Sind keine entsprechenden Verwandten mehr verfiigbar, so besteht die Mog-
lichkeit, anhand von zelluldren Antragungen an z. B. Zahnbiirste, Kamm oder Rasier-

apparat des Vermissten den Abgleich durchzufiihren (8 Abb. 7).
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DNA-Spurenanalytik

Verkehrsunfalle

Bei Verkehrsunfillen spielt insbesondere bei Trunkenheitsfahrten nicht angeschnallter
Personen die Zuordnung des Fahrzeugfiihrers mittels DNA-Untersuchungen eine wich-
tige Rolle. Charakteristische Antragungen wie Haare oder anderes biologisches Mate-
rial (z. B. Blutspuren oder Hautepithelzellen an bestimmten Fahrzeugteilen wie innen-
seitiger Windschutzscheibe oder Holm) erméglichen eine vergleichende Zuordnung. In
diesem Kontext sind auch Airbags als wichtige Spurentréger fiir die Sitzpositionsbe-
stimmung des Fahrers in die Untersuchung einzubeziehen.

Auch bei angefahrenen oder tiberfahrenen Verkehrsunfallopfern und anschlieffen-
der Fahrerflucht des Fahrzeugfiihrers kann eine genaue Analyse des Spurenmusters am
infrage kommenden Unfallfahrzeug mittels individueller Zuordnung zum Geschadig-
ten in aller Regel verldsslich durchgefiihrt werden.

Die B Abb. 8 fasst noch einmal die > Arbeitsabléufe im forensischen DNA-Labor von dem
Spureneingang bis zur Gutachtenserstellung zusammen.
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Bei Verkehrsunfallen spielt die Zuordnung
des Fahrzeugfiihrers mittels DNA-Unter-
suchungen eine wichtige Rolle

» Arbeitsablaufe im forensischen
DNA-Labor
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Fragen zur Zertifizierung (nur eine Antwort ist moglich)

1.Welche Aussage zu forensischen DNA-
Systemen ist falsch?

a) Die erste Systemgeneration forensisch
relevanter DNA-Systeme waren sog. Mini-
satellitensysteme

b) Seit Anfang der 90er-Jahre ist die Unter-
suchung serologischer Systeme weniger
relevant geworden.

¢) Fiir die Untersuchung von Minisatelliten-
systemem bendtigte man noch ca. 1-

2 pg an Ausgangs-DNA.

d) Mit Einfiihrung der PCR-Reaktion konnte
auch hochdegradierte DNA erfolgreich
typisiert werden.

e) STR-Systeme sind weltweit in der foren-
sischen DNA-Technologie etabliert wor-
den.

2.Welche Aussage zur Human-DNA ist
richtig?

a) Das menschliche Kerngenom enthilt ca.
60.000-80.000 Gene.

b) Ungefahr 10% der Human-DNA gehéren
zum Bereich der kodierenden DNA.

¢) Im Rahmen forensicher DNA-Untersu-
chungen darf nur im kodierenden Be-
reich untersucht werden.

d) STRs gehoren zur sog. repetitiven DNA.

e) Die Basislange der Repeats der forensisch
relevanten STRs betragt zumeist 3 bp.

3.Welche Aussage zur forensischen
PCR-Analytik ist falsch?

a) Die PCR-Produkte werden gemal ihrer
unterschiedlichen Langen elektrophore-
tisch aufgetrennt.

Zertifizierte
Fortbildung

cme.springer.de
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b) Das iibliche PCR-Verfahren ist eine Multi-
plex-PCR.

¢) Aktuell sind 6 STR-Systeme Bestandteil
der DNA-Analyse-Datei.

d) Die deutsche DNA-Analyse-Datei wurde
1998 beim BKA in Wiesbaden etabliert.

e) Zwischen ethnischen Hauptgruppen
bestehen signifikante Unterschiede in
den STR-Allelhdufigkeiten.

4.Welche Aussage zur DNA-Typisierung
verschiedener Spurenarten ist rich-
tig?

a) Blutspuren gehdren zu den seltener un-
tersuchten Spurenarten.

b) Blutspuren lassen sich im getrockneten
Zustand maximal 1 Jahr lang typisieren.

¢) Mikroblutspuren konnen in der Regel
nicht erfolgreich typisiert werden.

d) Speichelspuren gehdren zu den haufig
untersuchten Spurenarten.

e) Im Deliktsbereich des besonders schwe-
ren Diebstahls spielt die Untersuchung
von Speichelspuren nur eine untergeord-
nete Rolle.

5.Welche Aussage zur DNA-Typisierung
verschiedener Spurenarten ist
falsch?

a) Speichelantragungen an Gesichtsmasken
konnen durch einen Amylasetest detek-
tiert werden.

b) Bissspuren treten gelegentlich im Zusam-
menhang mit Sexualdelikten auf.

¢) Haare sollten grundsatzlich in die DNA-
Untersuchung einbezogen werden, da sie
immer tatrelevant sind.

Wichtige Hinweise:
Online-Einsendeschluss: 08.02.2004

d) Die Untersuchung von Haarschaft-DNA
kann mittels Mitochondrien-DNA-Typi-
sierung erfolgen.

e) Intelogenen Haaren ist die DNA oftmals
stark degradiert.

6.Welche Aussage zu Vaginalzell-/
Spermaspuren ist falsch?

a) Nach einem Vergewaltigungsdelikt wird
bei der Geschddigten ein Vaginalabstrich
entnommen.

b) Esist moglich die Vaginalepithelzellen
von der Spermienzellfraktion mittels dif-
ferenzieller Lyse zu trennen.

¢) Die differenzielle Lyse ist ein Extraktions-
verfahren, wobei zuerst die Vaginalepi-
thelzellen lysiert und abgetrennt werden.

d) Beiausreichend Spermien kann ein se-
lektives Spermien-DNA-Muster erstellt
werden

e) Falls nur sehr wenige Spermien vorhan-
den sind, sollte man eine DNA-Typisie-
rung auf der Ebene X-chromosomaler
STR-Systeme durchfiihren.

7.Welche Aussage zu Hautepithelzell-
spuren ist richtig?

a) Hautepithelzellspuren sind in den letzten
Jahren immer mehr in den Hintergrund
gertickt.

b) Bei Fingernagelkratzspuren findet man in
der Regel zu wenig Hautepithelzellen.

¢) Halsabstriche werden nach Wiirgehand-
lungen mit angefeuchteten Wattestiel-
tupfern durchgefiihrt.

d) BeiHautepithelzellantragungen an Tat-
werkzeugen findet man keine kernhal-
tigen Zellen.

e) Taterkleidung ist nicht geeignet,um ein
DNA-Profil des Trdgers zu erstellen.

Geben Sie die Antworten bitte tiber das CME-Portal ein: http://cme.springer.de
Per Fax oder Brief eingesandte Antworten kdnnen nicht beriicksichtigt werden.
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8.Welche Aussage zur Identifikation
unbekannter Leichen ist falsch?

a) Unbekannte Leichen kann man mittels
DNA-Analytik auch nach Jahren postmor-
taler Liegezeit noch identifizieren.

b) Am schlechtesten konserviert ist die DNA
in Knochen und Zahnen.

¢) Die ldentitat kann oft mit hoher Wahr-
scheinlichkeit durch die genetische
Zuordnung naher Verwandter abgesi-
chert werden.

d) Esbesteht die Moglichkeit der Identifika-
tion Giber zelluldre Antragungen an Zahn-
biirsten oder Kimmen.

e) Uber mumifiziertes Weichgewebe kann
eine Typisierung erfolgen.

9.Welche Aussage zu Verkehrsunfallen
ist falsch?

a) BeiTrunkenheitsfahrten nicht ange-
schnallter Personen kann eine Zuord-
nung des Fahrzeugfiihrers iiber eine
DNA-Analyse durchgefiihrt werden.

b) Fiir die Zuordnung des Fahrzeugfiihrers
wird biologisches Material wie Blutspu-
ren oder Hautepithelzellen verwendet.

¢) Ausgerissene Haare eigenen sich nicht fiir
eine vergleichende Zuordnung.

d) Airbags werden als wichtige Spurentra-
ger in die Untersuchung mit einbezogen.

e) Beiangefahrenen oder iiberfahrenen Ver-
kehrsunfallopfern mit anschlieBender
Fahrerflucht kann eine individuelle Zu-
ordnung des Spurenmusters am mogli-
chen Fahrzeug zum Geschédigten durch-
gefiihrt werden.

10. Welche dieser Aussagen zur DNA-
Typisierung ist richtig?

a) Short-Tandem-Repeat-Systeme sind
nicht geeignet fiir eine DNA-Typisierung.

b) Bei einer forensischen DNA-Untersu-
chung darf nur kodierende DNA typisiert
werden.

¢) Alle 8 in Deutschland verwendeten DNA-
Systeme sind auch in anderen Landern
Bestandteil der forensischen DNA-Typi-
sierung.

d) Fiir die Berechnung der Ubereinstim-
mungshaufigkeit einer tatverdachtigen
Person muss die jeweilige Allelhdufigkeit
der relevanten ethnischen Hauptgruppe
berticksichtigt werden.

e) Zigarettenkippen konnen nicht zur DNA-
Typisierung herangezogen werden.
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