Humangenetik-Projekt 2001 der 6r Klasse BG Bregenz:

Anwendung der Gentechnik in der Kriminalistik


Anwendung der GENTECHNIK

in der

KRIMINALISTIK
[image: image1.png]



Fächerübergreifende Projektarbeit

in Biologie, Religion und Informatik

[image: image2.png]@undes )
ymnasium

Bregenz Blumenstrasse



der 6r Klasse am Bundesgymnasium Blumenstraße, Bregenz

Allgäuer Nicole, Boljevic Daniel, Breuss Linda, Deschler Carolin, Ehtemam Humann, Heinzle Martin, Kloser Gabriel , König Florian, Ladstätter Roman, Linder Simon, Moser Johannes, Pfeiffer Julia, Polat Burcu, Radl Anna, Rüdisser Burkhard, Schwarz Dominik, Schwärzler Christian, Steinböck Matthias.

Projektbegleitung: Prof. Dr. Rudolf Öller, Bregenz

31. März 2001

Zusammenfassung:

Englisch

Genetics is one of the recent sciences based on Mendel’s Laws published in 1865. The genome was decoded in 1953 by Watson and Crick. Genetic engineering came into existence in the 70’s.

In 1985 Eric Jefferey discovered that certain areas on the DNA can be used to identify biological traces (e. g. saliva, blood, skin etc…) of forms of life.

This method (the so-called “genetic fingerprints”) was first applied in the O.J. Simpson Trial.

Our project comprises topics ranging from the history of genetics and the shape of DNA to the genetic fingerprint.

In various subjects we have extensively discussed the respective historical, biological, judicial, and the ethnic questions related to the topic. The results can be seen on the following pages.

Deutsch:

Die Genetik zählt zu den jungen Wissenschaften, denn die Mendelschen Gesetze wurden 1865 publiziert. Die Entschlüsselung der Erbmasse gelang 1953 durch Watson und Crick. Die Gentechnik entstand in den 70er Jahren.

1985 entdeckte Eric Jeffrey, dass man Bereiche auf der DNA außerhalb der Gene zur Identifizierung von biologischen Spuren (Speichel, Blut, Haut, usw. ...) verwenden kann.

Erstmals wurde diese Methode (genetischer Fingerabdruck) beim Prozess O. J. Simpson angewendet.

Unsere Projektarbeit umspannt den gesamten Themenbereich von der Geschichte der Genetik über die Formen der DNA bis zum genetischen Fingerabdruck.

In verschiedenen Fächern haben wir historische, biologische, juristische und ethnische Fragen ausführlich diskutiert und die Themen bzw. Ergebnisse in der vorliegenden Arbeit dokumentiert.
Diese Projaktarbeit steht auf der Internet-Seite http://www.vobs.at/bio/index-g.html zum Download zur Verfügung.

Anwendung der 
Gentechnik in der Kriminalistik
(1) Historischer Rückblick

Vor Gregor Mendel war die Genetik noch keine Wissenschaft:

AISCHYLOS (525 - 456 v. Chr.): „Erzeugerin ihres Kindes ist die Mutter doch nicht, ist Pflegerin nur gesäten Keims, es zeugt der Vater, sie bewahrt das Pfand, dem Freund die Freundin, wenn's kein Gott versehrt."

HIPPOKRATES (460 - 377 v. Chr.): „Der Samen geht von dem gesamten Körper aus, gesunder von gesunden Teilen; kranker von kranken Teilen. Wenn nun von den Kahlköpfigen Kahlköpfige, von den Blauäugigen Blauäugige, von den Schielenden Schielende in der Regel gezeugt werden; und bei andern körper-lichen Gebrechen dasselbe Gesetz obwaltet, was hindert da, dass von Langköpfigen Langköpfige gezeugt werden?"

ARISTOTELES (384 - 322 v. Chr.):Die Kinder werden ihren Eltern ähnlich geboren, sowohl am ganzen Körper als auch an einzelnen Teilen. , und zwar zeigt sich die Ähnlichkeit nicht nur in angeborenen, sondern auch in erworbenen Eigenschaften. Denn es ist vorgekommen, dass, wenn Eltern Narben hätten, die Kinder sie an derselben Stelle und in derselben Form aufwiesen. In Chalkedon z.B. zeigte sich bei einem Kind eines Vaters, der eine Brandmarke am Arm hatte, derselbe Buchstabe, nur nicht mehr so scharf ausgeprägt, sondern verschwommen."

JOHANN WOLFGANG VON GOETHE (1749 - 1832): „Vom Vater hab ich die Statur, des Lebens ernstes Führen, vom Mütterchen die Frohnatur und Lust zu fabulieren. Urahnherr war der Schönsten hold, das spukt so hin und wieder. Urahnfrau liebte Schmuck und Gold, das zuckt wohl durch die Glieder. Sind nun die Elemente nicht aus dem Komplex zu trennen, was ist dann an dem ganzen Wicht original zu nennen."
ARTHUR SCHOPENHAUER (1788 - 1860): „Könnten wir alle Schurken unschädlich machen und alle dummen Gänse ins Kloster stecken, den Leuten von echtem Blut ein ganzes Harem beigeben und alten Mädchen von Geist und Verstand Männer, und zwar ganze Männer, verschaffen; so würde bald eine Generation entstehen; die ein mehr als Perikleisches Zeitalter darstellt."

CHARLES DARWIN (1809 - 1882): „Was kann wunderbarer sein als die Tatsache, dass eine unbedeutende Eigenschaft durch die männlichen oder weiblichen Geschlechtszellen übertragen wird, die so winzig sind, dass sie dem unbewaffneten Auge unsichtbar bleiben, und dass diese Eigenschaft dann später durch die ständigen Umwandlungen während des langen Entwicklungsablaufes entweder im Ei oder in der Gebärmutter weiter getragen wird, um schließlich in den Nachkommen sichtbar zu werden; wenn sie herangereift oder gar erst alt geworden sind."
Nach Gregor Mendel wurde die Genetik eine Wissenschaft:
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Der Augustinerpater Johann Gregor Mendel (1822  - 1884) war der Entdecker der grundlegenden Gesetze der Genetik. Nach Kreuzungsversuchen an Erbsen definierte er in der Mitte des vergangenen Jahrhunderts die Gene als "Elemente", die von den Eltern auf die Nachkommen nach bestimmten Regeln (Mendelsche Gesetze) vererbt werden. 

1900 wurden die Mendelschen Erbgesetze vom Österreicher Erich Tschermak von Seysenegg, vom Deutschen Karl E. Correns und vom Holländer Hugo de Vries unabhängig voneinander neu entdeckt.

Der Biologe und Forscher Charles Darwin (1809 - 1889) begründete 1859 die Selektions- und Evolutionstheorie. Diese Theorie sollte später gemeinsam mit der Genetik eine große Rolle in der Biologie spielen.
1871 entdeckte der Schweizer Chemiker Friedrich Miescher (1844 - 1895) in seinem Tübinger Labor in den Spermien von Rheinforellen ein Riesenmolekül, dessen chemische Zusammensetzung er als "phosphorhaltige Säure" beschrieb. Sie wurde später als Desoxyribonukleinsäure, DNA. bezeichnet.
Der deutsche Zellforscher Walter Fleming (1843 - 1905) stieß ca. 1871 auf fadenähnliche Gebilde im Zellkern. Er gab ihnen den Namen "Chromosomen", weil sie erst nach Färbung sichtbar wurden. 
Walter Sutton (1876 - 1916), ein Amerikaner, erkannte einige Jahre später, dass sich " Flemings Chromosomen " bei Zellteilung genauso verhielten, wie die Mendelschen Erbmerkmale (Gene): Beide, Gene und Chromosomen treten jeweils paarweise auf. Tiere, Pflanzen und Menschen besitzen in jedem Kern ihrer Zellen eine konstante Zahl von Chromosomenpaaren. Somit waren auch die Träger der von Mendel entdeckten Erbmerkmale gefunden.

1923 gelang es dem amerikanischen Genetiker Thomas Hunt Morgan (1866 - 1945), die Lage der Gene auf den Chromosomen zu lokalisieren. Er erstellte für Insektenarten die so genannten "Morgan'schen Gen-Karten", eine Art genetische Landkarte.

Hermann Joseph Muller, ein Schüler Morgans, machte 1926 eine Entdeckung, die in unserem Atomzeitalter von Bedeutung ist. Er erkannte, dass sich die Erbmerkmale unter Einwirkung von ionisierenden Strahlen verändern können; dass Strahlen also Mutationen in der Erbsubstanz bewirken. Später erkannte man, dass Mutationen in Zusammenhang mit Krebserkrankungen stehen können.

Bisher hatte man der DNA keine größere Bedeutung zugestanden, weil man sie nicht einzuordnen wusste. Erst 1944 identifizierte der Amerikaner Theodore Avery (1877 - 1955) die DNA als die Substanz der Vererbung. Er wies also nach, dass die Kernsäure DNA die Trägerin der genetischen Information ist.

Die drei Molekularbiologen Francis H. C. Crick, James D. Watson und Maurice H. F. Wilkins bekamen 1962 den Nobelpreis für Medizin für die Entschlüsselung der räumlichen Struktur und der Funktion der DNA. 

Die Amerikanerin Barbara McClintock (1902 - 1992) erkannte in den zwanziger Jahren bei Experimenten an Mais das Crossing-over (Austausch einzelner Chromosomen - Abschnitte und der dabei resultierende Austausch von genetischer Information). 1983 erhielt sie den Nobelpreis für ihre Entdeckung der springenden Gene, die in der Gentechnologie von allergrößter Bedeutung sind. (DNA - Bereiche, die innerhalb eines Chromosoms oder auch von Chromosom zu Chromosom hin und her springen können).
Har Gobind Khorana (geb. 1922), ein indischer Chemiker und Nobelpreisträger, arbeitete an künstlichen Genen bzw. an der Laborsynthese dieser. 1976 gelang es ihm, ein menschliches Gen im Reagenzglas nachzubauen und es in Zellen, die durch einen genetischen Defekt dieses Gens beraubt waren, einzuschleusen und dort zum Arbeiten zu bringen.

1967 entdeckte der Schweizer Mikrobiologe Werner Arber (geb. 1929) in Bakterien die Restriktions-Enzyme, "Scheren", mit denen die Erbsubstanz DNA an typischen Stellen aufgeschnitten werden kann. Für die Entdeckung, Isolierung und Charakterisierung der Restriktionsenzyme erhielt er 1978, zusammen mit D. Nathans und H. O. Smith, den Nobelpreis für Medizin.

Einer der prominentesten Vertreter der modernen Gentechnologie ist der amerikanische Naturwissenschaftler und Biochemiker Paul Berg (geb. 1926). Er erkannte sehr früh die Möglichkeiten, die sich aus dem Einschleusen von "Produktions-Genen" in (bakterielle) Wirtszellen ergeben würden. Er besaß aber auch den Blick für die potentiellen Gefahren und Risiken der Gentechnologie und gehört gemeinsam mit Chargaff zu den bekanntesten Kritikern der gentechnischen Forschung.

Der Amerikaner Herbert Boyer (geb. 1936) beschäftigte sich als Biochemiker mit der Untersuchung von Restriktions-Enzymen. 1972 traf er zufällig mit Stanley Cohen zusammen, der sich mit dem Einschleusen von bakteriellen Plasmiden (DNA - Moleküle, die von einer Zelle in eine andere geschleust werden können; man kann sie als Träger von bestimmter DNA benützen) beschäftigte. Beide begriffen, was aus der Kombination ihres Know-how entstehen konnte, nämlich das Cohen - Boyer - Patent: Mit Boyers Restriktions-Enzymen ließen sich Plasmide aufschneiden und, mit neuen Genen als "Trittbrettfahrer", über Cohens Verfahren in Wirtszellen einschleusen.

Die Konferenz von Asilomar (1975)

Die rasante Entwicklung auf dem Gebiet der Gentechnologie veranlasste elf US-Biochemiker und Molekularbiologen, darunter Paul Berg und James Watson, in einem Moratorium den vorläufigen Verzicht auf bestimmte gentechnologische Versuche zu fordern (beispielsweise Versuche mit Krebsgenen) - so lange, bis man mehr Erfahrungen mit dieser neuen Methodik, und vor allem deren Ergebnissen gemacht hätte. Darüber diskutierten im Februar 1975 über hundert Wissenschaftler im kalifornischen Asilomar. 
Ergebnis der Konferenz: Gentechnologische Experimente mit menschlichen Krebsgenen wurden verboten; Experimente mit potentiellen Krankheitserregern dürfen nur mit Sicherheitsstämmen - das sind Mikroorganismen, die besonders von den Laborbedingungen abhängig sind und daher außerhalb von diesem nicht überlebensfähig sind - in besonders eingerichteten Laboratorien geschehen.

(2) Die Steuerung der Vorgänge in einer Zelle

Proteine (Eiweiße, Polypeptide) werden aus Aminosäuren aufgebaut. Die Natur verwendet zum Aufbau der Proteine insgesamt zwanzig Aminosäuren, die in verschiedener Zahl und Reihenfolge aneinandergereiht werden. Aus welchen und wie vielen Aminosäuren ein Protein aufgebaut ist, bestimmt ein Gen.

In einer Zelle spielen sich in jeder Minute des Lebens Tausende von biochemischen Prozessen ab: Stoffe werden chemisch umgewandelt, Substanzen werden transportiert, am Zellskelett wird gebaut, Erbsubstanz wird verdoppelt etc.; all das kann nur mit Hilfe von Eiweißen ablaufen.

Die Eiweißbildung (Proteinsynthese) beginnt damit, dass ein „Kopier-Enzym“ (ein Enzym ist ein Protein, das eine Aufgabe ausführt ohne dabei selber verändert zu werden), auch Polymerase genannt, die Botschaft des Gens in eine „Abklatsch-Kopie“ überträgt, man nennt diesen Vorgang Transkription. Diese Kopie nun ist die einsträngige Ribonukleinsäure (RNA, RNS), welche die Anweisung des Gens als Bote in die Eiweiß – Synthesemaschine, das Ribosom („Eiweißproduktionsstätte“) bringt. 
Nach ihrer Botenfunktion heißt diese Ribonukleinsäure „messenger – RNA“, kurz m-RNA. Die RNA hat einen ähnlichen Aufbau wie die DNA, nur ist in der RNA die Nukleobase Thymin der DNA in Uracil ausgetauscht, außerdem ist die RNA im Gegensatz zur DNA einsträngig.

Am Ribosom findet dann die Translation statt, d.h. die „Übersetzung“ der genetischen Information in Proteine, indem das Ribosom „Buchstabe für Buchstabe“ die chemische Botschaft von der m-RNA „abliest“. Jeweils drei von den abgelesenen RNA-Basen, Codon genannt, signalisieren den Einbau einer bestimmten Aminosäure. Nun stellt sich die Frage, woher diese Aminosäuren stammen. Sie werden herangeschafft, und zwar von der dafür spezialisierten transfer-RNA (t-RNA). Wenn die Proteinsynthese beendet ist, das Ende genauso wie der Anfang werden von einem Codon signalisiert, ist ein Kettenmolekül aus oft vielen hundert Aminosäuren entstanden. Die Bindungskräfte zwischen den Aminosäuren falten diese Aminosäurekette zu einem dreidimensionalen Körper: ein funktionsfähiges Eiweißmolekül, ein Protein, ist fertig.

Wie „weiß“ ein Gen, wann es aktiv werden muss, um ein Protein synthetisieren (bilden) zu lassen? Allein um das Überleben der Zelle zu gewährleisten, gehen sehr viele Prozesse vor sich. Die meisten Zellen haben aber noch dazu bestimmte Aufgaben innerhalb des Organismus, zum Beispiel die Produktion eines Hormons oder mechanische Arbeit (in Muskelzellen). Diese Arbeiten müssen nun ebenso exakt koordiniert werden, wie die für das Überleben der Zelle notwendigen Prozesse. Deshalb ist eine absolute Kontrolle über alle Vorgänge erforderlich. Die Zelle erreicht dies durch das gezielte Ein- und Ausschalten von Genen, die so genannte Kontrolle der Genexpression. Fast alle Zellen spezialisieren sich im Verlauf ihres Lebens. Bei dieser Spezialisierung werden viele Gene, die von einer bestimmten Zelle für ihr Überleben nicht gebraucht werden, inaktiviert. Die Gene, die die Zelle aber öfters benötigt, die also oft aktiv sind, werden von Enzymen, man bezeichnet sie dann als Transkriptionsfaktoren, „kontrolliert“. Wird nun ein Protein gebraucht, machen sich diese Transkriptionsfaktoren an die Arbeit, das entsprechende Gen zu aktivieren; indem sie sich an bestimmten Stellen, sog. Kontrollregionen, an die DNA binden und so das Gen „erwecken“.
(3) Struktur der DNA:

Die DNA ist eine „Nukleinsäure“, weil sie im Zellkern vorkommt. 

Nukleinsäuren sind fadenförmige Polymere, die aus einem Zucker-Phosphat-Rückgrat und daran gebundenen Stickstoffbasen bestehen. Ein Monomer, bestehend aus einem Zucker, einem Phosphorsäurerest und einer Stickstoffbase wird als "Base" bezeichnet. 

Die DNA ist ein Molekül, das von sich selbst eine Kopie anfertigen kann. 
Die DNA ist die Trägerin der Erbinformation

[image: image4.png]



Liegen die Nukleinsäuren als Doppelstrang vor, so ergeben zwei gegenüberliegende Monomere ein Basenpaar. Ein DNA-Molekül mit einer Länge von 1000 Basen ist dann eine Kilobase (kb) Nukleinsäuren. DNA und RNA sind unter physiologischen Bedingungen negativ geladen. Extrem hohe pH-Werte (basisches Milieu) spalten das Rückgrat der Nukleinsäuren. Ihre Ladung wird durch die Phosphorsäurereste des Rückgrats geprägt, wobei jeder Rest eine negative Ladung trägt. 

Die DNA liegt im Zellkern jeder Zelle in Form einer Doppelhelix (Wendeltreppe) vor. Diese Doppelhelix hat eine Länge von ca. 1,40 Meter pro Zelle. Auf der DNA liegen etwa 100.000 Gene.

Auf der DNA befindet sich eine Abfolge von insgesamt etwa 3 Milliarden chemischer Bausteine. In ihnen ist der genetische Bauplan festgelegt. Es handelt sich dabei um die Basen:


ADENOSIN (A) - THYMIN (T) sowie

GUANIN (G) - CYTOSIN (C)

A und T sowie C und G stehen sich immer gegenüber, die beiden DNA-Stränge sind also komplementär. Die Anzahl der Blöcke unterscheidet sich von Mensch zu Mensch. Sie sind hochvariabel. Jeder Mensch hat daher eine einzigartige Abfolge von Bausteinen auf seinem Doppelstrang (ausgenommen Zwillinge). 
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Untersucht werden im DNA-Verfahren 3 bis 5 solcher Blöcke (genetische Merkmale), die jeweils an einer bestimmten Region des DNA-Stranges lokalisiert sind. 

Zerschneiden des DNA-Stranges:

Zunächst muss der DNA-Strang in kleine Teile zerschnitten werden, was mit einem Restriktionsenzym geschieht. Die eigentlichen DNA-Blöcke werden nicht zerschnitten. Es entstehen Millionen verschieden langer DNA-Stücke. Restriktionsenzyme schneiden die DNA an ganz bestimmten Stellen.
Ordnung der verschiedenen Längen mit Hilfe der Elektrophorese:

Das „Gewirr“ verschieden langer Stücke wird mittels Elektrophorese geordnet. Sie werden in ein Gel eingebracht und einem elektrischen Feld ausgesetzt. Da die DNA-Stücke negativ geladen sind, wandern sie zum positiven Pol des Kraftfeldes. Kleinere Fragmente wandern schneller und weiter, größere Fragmente langsamer und weniger weit. Nach Beendigung der Elektrophorese liegen die Fragmente der Größe nach geordnet im Gel vor. 

Übertragung auf Nylonmembran:

Der nächste Arbeitsvorgang besteht in der Trennung der doppelsträngigen  DNA-Helix in ihre beiden zueinander komplementären Bausteine durch einen chemischen Vorgang. Die DNA wird vom Gel auf eine Nylonmembran übertragen und dort fixiert. 

Hybridisierung:

Als Hybridisierung wird jener Vorgang bezeichnet, bei dem zwei komplementäre DNA-Fragmente zusammenfinden und sich fest aneinander binden. Um die verschieden langen Blöcke bei jedem Individuum identifizieren zu können, werden radioaktiv markierte DNA-Sonden eingesetzt. 

Eine DNA-Sonde ist ein kleines, synthetisiertes DNA-Stück, das eine ganz spezifische Abfolge von Bausteinen aufweist. Diese sind genau komplementär zu den Bausteinen, welche in den Blöcken vorhanden sind. 

Die verwendeten DNA-Sonden werden als Single-Locus Sonden bezeichnet, da sich jede Sonde hochspezifisch nur an ein einziges, genau definiertes Merkmal auf dem DNA-Strang bindet. Besitzt zum Beispiel die Sonde TTCT wird sie nur an ein DNA-Stück binden, das die Sequenz AAGA aufweist. 

Wenn dieser Vorgang abgeschlossen ist, wird die überschüssige DNA-Sonde von der Membran abgewaschen. 

Exposition:

Anschließend wird die Membran auf einen Röntgenfilm aufgelegt. Durch den Zerfall der radioaktiven Sonden kommt es zu einer Schwärzung des Röntgenbildes. Es wird auf diese Weise die Position der DNA-Fragmente, die abhängig von der Fragmentlänge ist, auf einem Röntgenfilm sichtbar gemacht. 

Die Auswertung der Bandenposition erfolgt computergestützt. 

DNA-Polymorphismus / Bandenmuster:

Bei der Zeugung erhält jeder Mensch die Hälfte der DNA von der Mutter und die andere Hälfte vom Vater. Wir alle besitzen daher 2 Kopien jedes DNA-Stückes, je ein Stück vom Vater und von der Mutter.

Diese beiden DNA-Stücke sind meist unterschiedlich lang. Sie wandern daher im Röntgenbild an zwei unterschiedliche Positionen und stellen sich als zwei Banden dar.

Wenn die beiden DNA-Stücke zufällig gleich lang sind, kommen sie übereinander zu liegen. In diesem Fall stellen sie sich auf dem Röntgenbild als eine Bande dar. 

(4) Der Weg zum genetischen Fingerabdruck
Mit der Einführung der DNA-Analyse hat sich in der gerichtlichen Spurenkunde eine revolutionäre Wende vollzogen. Die Individualisierung von biologischen Spuren war von je her ein Hauptanliegen der Rechtspflege. Mit Hilfe der DNA-Analyse kann es gelingen, den Verursacher von Spuren zu identifizieren oder aber auszuschließen. Das Verfahren ist inzwischen so weit ausgereift, dass auf konventionelle Blutgruppenbestimmungen verzichtet werden kann. 

1985 beschäftigte sich der britische Molekularbiologe Eric Jeffrey mit der Erforschung einer Erbkrankheit. Zufällig entdeckte er dabei, dass sich zwischen den eigentlichen Genen (also den Teilen der DNA, die einen Code für ein Protein zeigen) weitere zusätzliche Abschnitte befinden, in denen eine Vielzahl von Informationen vorhanden sind. Diese zwischen den eigentlichen Genen liegenden Informationen sind – mit Ausnahme bei eineiigen Zwillingen – von Mensch zu Mensch verschieden.
Jeffrey erkannte, dass seine Entdeckung zu Identifizierungszwecken dienen könnte und publizierte sie. Die DNA-Analyse wurde vorerst von der britischen Einwanderungsbehörde verwendet. Immigranten müssen dort nämlich nachweisen, dass sie bereits Verwandte im Lande haben. 

Im Jahre 1986 ereignete sich in einer englischen Kleinstadt eine Serie von Mädchenmorden. Da sehr wenig Spurenmaterial gesichert werden konnte, entschloss sich Scottland Yard, das DNA-Verfahren anzuwenden. 

In einer Rasterfahndung wurden alle männlichen Einwohner der besagten Kleinstadt überprüft und Vergleichsblut wurde abgenommen. Dies führte zur Ausforschung des Täters. Das DNA-Verfahren wurde vom FBI übernommen und verbessert. Auch einige europäische Institute begannen auf diesem Sektor zu forschen. 

In Österreich wurde im kriminalistischen Bereich die DNA-Analyse erstmalig bei Mordfällen Unterweger und Pobornikoff angewandt. Beide Fälle beziehen sich auf Vorarlberg und werden vom INSTITUT FÜR RECHTSMEDIZIN BERN (Prof. Dirnhofer) bearbeitet. 

Die DNA-Analyse ist ein Vergleich von Bandenmustern. 

Stimmen die Bandenmuster zwischen der Spur und einer mit der Spur in Zusammenhang gebrachten Person an allen untersuchten genetischen Merkmalen überein, ist diese Person als Spurenleger eingeschlossen. Die Wahrscheinlichkeit, mit der diese Person tatsächlich der Spurenleger ist, kann statistisch berechnet werden. Sie liegt in der Regel über 1:1000 und kann höher sein als 1:100 Millionen.

Besitzt umgekehrt eine mit einer bestimmten Spur in Zusammenhang gebrachte Person keines der DNA-Stücke, wie sie in der Spur vorhanden sind, so kommt diese Person nicht als Spurenverursacher in Betracht und ist somit ausgeschlossen.

(5) Identifizierung und Kartierung des Genoms

Genotypisierung 

Unter dem Begriff Genotypisierung versteht man die Anfertigung eines genetischen Profiles, eines genetischen Fingerabdruckes, der eine eindeutige Zuordnung zulässt, wie etwa: Aus welcher Zucht stammt dieses Tier, von welchem Saatgut stammt diese Pflanze oder von welchem Menschen stammt ein Bluttropfen.
Diese molekulargenetische Identifikation kann nicht nur für phylogenetische Fragestellungen verwendet werden, diese Stammbaumanalysen sind beispielsweise für Zoos von Interesse. Es können Inzuchteffekte vermieden werden, und für die Wissenschaft wichtige Fragestellungen erfahren dadurch eine Klärung. Der Genetische Fingerabdruck erlaubt auch den Herkunftsnachweis.

Eine gerade durch mehrere Skandale sensibilisierte Bevölkerung wird verstärkt wissen wollen, woher die Nahrungsmittel kommen und DNA-Analysen sind das Mittel der Wahl, um rasch und effizient diese dringenden Fragen zu beantworten. 
Minisatelliten-Analyse (Southern Blot) 

Das wichtigste Werkzeug bei der Southern Blot-Analyse von RFLP-Systemen sind bestimmte Eiweißstoffe, Restriktionsenzyme genannt, die aus Bakterien isoliert werden, und die wie chemische Scheren die DNA an ganz bestimmten Stellen schneiden können. 
„RFLP“ bedeutet „restriction fragment length polymorphism“. Gemeint ist, dass jeder Mensch auf der Erde ein ganz spezielles Muster an DNA-Fragmentlängen aufweist. 

Als Erkennungsmuster für diese Enzyme dienen bestimmte Basensequenzen, die mehr oder weniger zufällig verstreut auf dem DNA-Molekül vorkommen. Wenn nun die DNA in den flankierenden Bereichen von Minisatellitensequenzen geschnitten wird, so entstehen DNA-Fragmente, deren Länge abhängig ist von der Anzahl der Minisatelliten-Wiederholungseinheiten. Bei der Southern-Blot-Analyse werden DNA-Fragmente, die durch Behandlung mit den schneidenden Enzymen entstanden sind, in einer Elektrophorese nach ihrer Länge getrennt, auf eine Membran übertragen und mittels radioaktiv oder Enzym-markierter "DNA-Sonden" die nur die gesuchten Fragmente erkennen können, sichtbar gemacht. So entstehen RFLP-Muster, deren Zusammensetzung typisch für ein einzelnes Individuum ist. Die beiden Merkmale eines jeden Genortes lassen sich dabei jeweils von der Mutter bzw. vom Vater ableiten. 
PCR

Der Nachteil der DNA-Analysetechnik ist die Menge benötigter DNA (5-10 µg). Das ist bei Vaterschaftsfällen kein Problem. Bei winzigen Blut-, Sperma oder Speichelspuren liegt jedoch eine nicht überwindbare Mengenbeschränkung vor. 
Daher nutzen die Labors die Methode der DNA-Vervielfältigung durch die Polymerasekettenreaktion (polymerase chain reaction, PCR), für deren Entwicklung Kary Mullis 1993 den Nobelpreis erhielt. Durch die Wahl geeigneter DNA-Startermoleküle wird bei der PCR-Typisierung nicht das gesamte Genom zerschnitten und aufgetrennt, sondern es werden ausgewählte DNA-Strecken vervielfältigt.
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Abb.: Das Prinzip der PCR (DNA-Vervielfältigung) ist in der Abbildung dargestellt.
Analyse mittels PCR 

PCR ist ein in vitro (Reagenzglas-) Verfahren zur gezielten Vermehrung von DNA mit Hilfe von synthetischen Oligonukleotiden und dem Enzym DNA-Polymerase. Durch wiederholte Zyklen wird aus einer DNA-Lösung ein spezifischer DNA-Abschnitt vermehrt.
Synthetische Oligonukleotide (eine nur kurze Reihe von Basen auf der DNA) definieren den DNA-Abschnitt, der vervielfältigt werden soll. Sie werden PCR-Primer genannt, da nach ihrer Anlagerung an einen DNA-Einzelstrang von ihrem Ende ausgehend das Enzym DNA-Polymerase den komplementären Strang neu synthetisieren kann. 
Die Primer für ein bestimmtes PCR-System werden so gewählt, dass sie den zu untersuchenden Abschnitt der DNA einschließen. Damit die DNA-Neusynthese stattfinden kann, müssen neben den bereits erwähnten Primern und der Polymerase auch die vier verschiedenen reaktiven DNA-Bausteine, die so genannten Nukleotide, im Reaktionsgemisch vorhanden sein. 

Die eigentliche PCR-Reaktion findet in kleinen Reaktionsgefäßen in einem so genannten Thermocycler statt. 
( Am Beginn jedes PCR-Zyklus steht eine Denaturierung der Doppelstrang-DNA durch Erwärmung auf eine Temperatur über 90°C, wodurch die beiden komplementären DNA-Stränge voneinander getrennt werden. 
( Als nächster Schritt wird das Reaktionsgemisch auf eine für die beiden Primer spezifische Temperatur zwischen 50°C und 65°C abgekühlt. Bei dieser Temperatur könnten sich die PCR-Primer an die DNA-Einzelstränge anlagern. Die Temperatur muss so gewählt werden, dass sich die Primer nur dort anlagern, wo ihre Sequenz vollständig mit der des DNA-Einzelstrangs übereinstimmt. 
( Im dritten Schritt des PCR-Zyklus, bei ca. 72°C, findet schließlich ausgehend von den Enden der Primer eine komplementäre Ergänzung der DNA-Einzelstränge statt, wodurch in diesem Bereich ein DNA-Doppelstrang entsteht. 

In jedem Folgezyklus findet nunmehr erneut eine Verdopplung dieses DNA-Abschnitts statt, wodurch es zu einer exponentiellen Vermehrung der Zielsequenz kommt. Typischerweise werden bei PCR-Vermehrung 28-32 Zyklen durchgeführt. Daraus errechnet sich theoretisch ausgehend von einer einzelnen Kopie zu Beginn der PCR, dass am Ende nach 32 Zyklen 2 Milliarden Kopien des zu untersuchenden DNA-Abschnittes vorliegen. Tatsächlich kann man jedoch nicht mit einer 100%igen Verdopplung pro Zyklus rechnen. Realistische Werte liegen zwischen 70 und 90 %. Bei einer durchschnittlichen Effizienz von 80% errechnen sich nach 32 Zyklen 5 Mio. Kopien der Ausgangskopie der DNA. Dies reicht für eine Analyse mittels Elektrophorese. 
Kapillar-Elektrophorese 

In der Gel - Elektrophorese wandern geladene, biologische Moleküle im elektrischen Feld. Die in Protonen und konjugierte Basen zerfallene DNA wandert vom negativen zum positiven Pol. Je nach Form und Größe wandern die die kleineren Moleküle, die die Gelporen schneller passieren, schneller als Größere.

Die Analyse der PCR-Produkte, welche sich durch die Anwesenheit von Mikrosatelliten-Polymorphismen in ihrer Länge unterscheiden, erfolgt durch eine automatische Fragmentanalyse mittels Kapillar-Elektrophorese. 
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Die DNA-Fragmente mit den Repeat-Merkmalen werden an der Kathode (-) aufgetragen und wandern bei Anlegen einer Hochspannung durch ihre eigene negative Ladung in die Kapillare in Richtung Anode (+) ein. In der Kapillare befindet sich ein flüssiges Polymer, dass wie ein Sieb die Fragmente sortiert und bei fortschreitender Wanderung durch die Kapillare auftrennt. 
Die PCR-Produkte (DNA-Teile) werden durch die Verwendung jeweils eines PCR-Primers für jedes System sichtbar gemacht, der mit einem Fluoreszenzfarbstoff (blau, grün oder gelb) markiert worden ist. Weiterhin wird ein mit rotem Farbstoff markierter interner DNA-Längenstandard zugefügt, der zur Messung der PCR-Produkte unbekannter Fragmentlänge benötigt wird. Wandern nun die markierten DNA-Fragmente der zu untersuchenden Probe aufgrund der Polarität des elektrischen Feldes der Elektrophorese durch das in der Kapillare befindliche gelartige Polymer von der Kathode zur Anode, werden sie der Länge nach aufgetrennt, d.h. die kleinen Fragmente können schneller durch das Gel dringen als die großen Fragmente. Sobald diese Fragmente am Fenster des Detektors vorbeiwandern, werden die Farbstoffmoleküle durch einen Laserstrahl zur Fluoreszenz angeregt. Diese Fluoreszenz wird nun durch ein optisches System auf einen Detektor mit CCD-Kamera gebracht und dort nach Wellenlänge und Signalstärke in digitale Messwerte umgewandelt. 
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Diese Werte werden schließlich mittels EDV-Analyse (siehe den Screenshot oben) mit den bekannten Fragmentlängen des internen Standards verglichen und dann den Allelen der einzelnen DNA-Systeme gestaffelt nach Farbmarkierung und Fragmentlänge zugeordnet. 
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Abb.: Struktur eines Mikrosatelliten-Genortes.
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Das oben dargestellte Allel umfasst 5 Einheiten des tetrameren Repeats "TCAT" und wird gemäß Nomenklatur-Empfehlung als Allel "5" bezeichnet. Darunter ist das Allel "7" dargestellt. Rechts und links flankierend von der Mikrosatelliten-Sequenz befinden sich Genort-spezifische DNA-Abschnitte, die als Zielsequenz für die systemspezifischen PCR-Primer dienen. 

Beispiel für eine Anfärbung von Banden: Mit AzurB - Chlorid lassen sich die bei der Elektrophorese entstandenen Muster von Banden anfärben:
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Abb.: Beispiel für DNA-Fragmente, die durch Elektrophorese getrennt wurden.
Spur 1 zeigt die Banden der DNA-Fragmente des DNA-Markers III, der durch Schneiden des DNA-Fadens des Bakteriophagen Lambda (Lambda-DNA) mit dem Restriktionsenzymen Eco RI und Hind III entstanden ist. Den Banden sind jeweils die Basenpaare (bp) der Fragmente zugeordnet. 

Spur 2 zeigt die Bande  der ungeschnittenen DNA des Plasmids pBR322 (p=Plasmid, BR = Bolivar und Rodrigues, die 1977 das Plasmid entwickelten,  3 = Plasmid besteht aus drei Teilen, 20 = in einem Bakterium können bis zu 20 Plasmide kopiert werden,  2 = 2 Gene für Antibiotikaresistenzen)  

Spur 3 zeigt die Bande des Restriktionsansatzes: den mit Nhe I einmal aufgeschnittenen Plasmidring von pBR322, die jetzt linear vorliegende DNA. Das Restriktionsenzym NheI wurde aus Neisseria mucosa subspecies heidelbergensis isoliert. 

Spur 4 die Bande des Plasmids pBR322 lacZ+, Plasmidring pBR322 mit eingebautem lacZ+-Gen. Die DNA kommt dabei in zwei Zuständen vor: als Supercoil-Plasmid und als zirkulärer Plasmid. Die verdrillte Supercoilform durchdringt das Gel schneller als die lineare und die zirkuläre DNA.

(Aus: http://www.uni-koblenz.de/~odsgroe/dnaanaly.htm)
Der DNA-Chip 

Kontinuierlich werden die Analysemethoden verbessert. So gelang Wissenschaftlern des Kriminaltechnischen Instituts des deutschen Bundeskriminalamtes Ende Mai ein Durchbruch bei der Untersuchung von Spurenmaterial. Sie entwickelten eine Methode, die eine Kern-DNA-Untersuchung an ausgefallenen Haaren ermöglicht. Bisher konnten nur ausgerissene Haare einer solchen DNA-Analyse unterzogen werden, doch 95 Prozent der sicher gestellten Haarspuren waren ausgefallene Haare. 
Dies ist jedoch nichts im Vergleich zur jüngsten Entwicklung der kalifornischen Biotechnologie-Firma Nanogen in San Diego. Sie verfügt bereits über einen Chip, der die Identifizierung von DNA erheblich beschleunigen wird. Dabei handelt es sich bereits um einen voll funktionsfähigen Prototypen, der individuelle DNA-Unterschiede entdecken kann. 
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Die Nanogen-Analyseeinheit ist für den einmaligen Gebrauch gedacht. Sie enthält einen Halbleiter-Mikrochip mit elektrischen und flüssigen Verbindungen. Mehrere Prototypen wurden bereits gefertigt, die Fertigungspläne wurden nach Angaben der Firma bereits abgeschlossen. Nanogen-Experten erwarten, dass das Gerät künftig in Massen zu niedrigen Kosten gefertigt werden kann. 
Abb.: Prototyp einer Nanogen-Analyseeinheit
Derzeit konzentrieren sich die Anstrengungen darauf, die Zahl der genetischen Marker zu erhöhen, um die identifizierten DNA-Datensätze in die US-Datenbank CODIS (Combined DNA Index System) einspielen zu können. Wenn dies soweit ist, soll der Chip in einer feldfähigen, tragbaren Einheit integriert werden. Schon jetzt zeigt Nanogen einen Prototypen im Hartschalenköfferchen. 
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(6) Kriminalfälle:
Wir erwähnen von den vielen Kriminalfällen, in denen die Gentechnik zur Anwendung kam, nur drei. Sie standen alle am Beginn einer neuen Entwicklung. Der Fall O. J. Simpson ist insoferne von Bedeutung als die Geschworenen der neuen Technik noch keinen Glauben schenkten.
1. Der Fall Unterweger:

1991, Vorarlberg:
„Jack“ Unterweger ist ein Frauen- und Serienmörder. Er ermordet eine Bregenzer Prostituierte; das biologische Material wird gesichert und in seinem Auto werden Haare gefunden. Das genetische Material wird mit dem Material von Unterwegers Auto verglichen, zudem geschieht eine Blutabnahme. Unterweger flieht in die USA, wird dort verhaftet und in Österreich verurteilt. In der Haft nimmt er sich das Leben.
2. Der Fall Pobornikoff:

1992, Vorarlberg:
Herr Pobornikoff tötet seine Frau, enthauptet die Leiche und vergräbt sie im Wald. Die später gefundene und stark verweste Leiche ist daher zunächst unbekannt. Ein Pathologe erstellt ein falsches Gutachten indem er behauptet, dass die Leiche eine junge Frau gewesen sein müsste. Später wird festgestellt, dass sich im Winter ein älterer Mann am Fundort (im Klostertal in Vorarlberg) auffällig benommen hat. Zugleich ist dessen Frau abgängig. Es werden Blutspuren im Haus des Mannes entdeckt und mit der Leiche gentechnisch verglichen. Die Blutspuren im Pobornikoff-Haus stimmen mit dem genetischen Material der Leiche überein. Der Ehemann wird als Mörder überführt.
3. Der Fall O.J. Simpson:

Der Prozess wurde entschieden, weil die Geschworenen den damals noch neuen gentechnischen Methoden kein Vertrauen schenkten.

Im Strafprozess gegen den Ex-Footballspieler O. J. Simpson, der mit einem Freispruch endete, zeigte sich erneut die enorme Leistungsfähigkeit der DNA-Typisierung. Dennoch führten die Schwächen und Eigenheiten der amerikanischen Rechtsprechung dazu, dass die DNA-Beweise letztlich wenig Gewicht erhielten. Zugleich soll eine Übersicht über den heutigen Stand der Individualidentifikation mittels DNA-Analyse gegeben werden, die zeigt, dass Verlässlichkeit und Geschwindigkeit der Diagnosestellung laufend zunehmen.

Der Prozess
Am 12. Juni 1994 wurde O.J. Simpsons geschiedene Frau Nicole Brown und deren Freund Ron Goldman zwischen 22.00 und 22.20 Uhr bestialisch ermordet; die Leichen lagen im Eingangsbereich des Hauses von Nicole Brown Simpson. Lebende Tatzeugen gab es nicht. O.J. Simpson, der unter anderem wegen einer oft als Flucht interpretierten Autofahrt in Mordverdacht geraten war, verweigerte die Aussage. 

Anklage und Verteidigung bildeten von vorneherein je ein gemischtes Team aus schwarzen und weißen Anwälten. Damit wurde der in den Vereinigten Staaten bis zum Exzess betriebenen Diskussion um politische correctness (PC) vorgebeugt bzw. Genüge getan. Die Eltern des Richters Lance Ito stammen aus Ostasien, was diesen über den möglichen Vorwurf der Ausländerfeindlichkeit heraushob. Andere Prozessteilnehmer hatten es da schwerer - so mussten sich Polizeibeamte im Gerichtssaal fragen lassen, ob sie jemals das abwertende Wort «Nigger» gebraucht hätten. Der daraus abgeleitete Rassismusvorwurf kann einen Zeugen - vollkommen unabhängig von seiner Sachkompetenz - vor der Jury bereits unglaubwürdig machen. Auch die an den Nobelpreisträger und Sachverständigen Kary Mullis gerichtete Frage, ob er längere Zeit LSD genommen habe (was dieser freimütig zugesteht), zielte in diese Richtung. Man sieht, wie sehr die Grenze zwischen Tatsachen, Vermutungen und irrelevantem Gerede bewusst verwischt wurde. Aus der Sicht unseres Rechtssystemes sind diese taktischen Manöver nicht akzeptabel, zumal sich die psychische Verfassung mehrerer Geschworener im Verlaufe des monatelangen Simpson-Prozesses nicht zuletzt wegen ihrer Unterbringung in einem abgeschirmten Hotel erheblich litt. Mehrere Jurymitglieder mussten deshalb entlassen werden, so dass Mitte 1995 nur noch zwei Ersatzschöffen zur Verfügung standen; bei weniger als zwölf Schöffen aber wäre der Prozess wegen des Einspruches von Anklage und/oder Verteidigung geplatzt. Bei gleichem Stimmverhältnis (6:6) hätte der Prozess sogar ohne Entscheidung enden können. Da von Seiten der Anklage und der Verteidigung eine ausgesprochene Meinungspolarisierung angestrebt war, spielten die objektiven Beweise aus der DNA-Untersuchung der auf dem Grundstück von Nicole Brown Simpson gefundenen Spuren sowie eines blutbefleckten Handschuhes eine herausragende Rolle. 

Prozessbeobachter berichten, dass es den Geschworenen schwer fiel, diesem elementaren Teil der Beweisaufnahme - dem Bericht über die DNA-Typisierungsergebnisse - zu folgen. Immerhin wurde die Einführung in dieses Thema durch Dr. Robin Cotton, der Vorsitzenden der mit einigen Typisierungen beauftragten Firma Cellmark Diagnostics, als didaktischer Höhepunkt beschrieben. 
Die Technik

In den letzten Jahren hat sich die 1985 von Professor Alec Jeffreys erdachte Methode der Untersuchung des Erbgutes zu Identifizierungszwecken erheblich verändert. Zwar werden nach wie vor sich wiederholende DNA-Bereiche untersucht, deren genetische Funktion bislang unbekannt ist, doch liegen diese an anderen Stellen des Erbgutfadens DNA und werden auf andere Weise sichtbar gemacht. Zugleich basieren die heute errechneten Individualisierungswahrscheinlichkeiten einer Tatortspur auf anderen statistischen Methoden. Die eigentlichen «genetischen Fingerabdrücke» - diesen Namen hatte ihr geistiger Vater Jeffreys ersonnen - entstehen dadurch, dass große Mengen genomischer (das heißt aus dem Zellkern stammender, unfragmentierter) DNA mithilfe von Schneideenzymen in definierte Stücke zerkleinert und auf einem Agarosegel elektrophoretisch aufgetrennt wird. 
Die gesuchten, sich wiederholenden DNA-Bereiche (sogenannte variable number of tandem repeats, VNTRs) werden nun unter allen ihrer Größe bzw. Länge nach aufgetrennten DNA-Fragmenten von «Sonden» erkannt. Als Sonden dienen den VNTR-Bereichen komplementäre DNA-Stücke, die durch radioaktive oder chemolumineszente Markierung sichtbar gemacht werden. Das individualspezifischen Muster der Fragmentlängen (restriction fragment length polymorphism, RFLP – siehe auch oben) erlaubt die sichere Identifizierung von Personen bzw. die Klärung von Vaterschaften. 

Dass das klassische RFLP-Verfahren technisch einwandfrei ist, zeigte erst kürzlich wieder der zweimal jährlich stattfindende Ringversuch unter fast allen forensisch arbeitenden Labors aus Deutschland, Österreich, den Niederlanden und anderen benachbarten Staaten. Der einzige Nachteil der RFLP-Technik in ist die große Menge benötigter DNA (5-10 µg). Aus diesem Grund verwendet man die PCR-Technik um winzige DNA-Stücke zu vervielfältigen („amplifizieren“). (Siehe oben)
Weil die durch PCR vervielfältigten DNA-Bereiche wesentlich kürzer sind (max. 500 DNA-Bausteine oder Nukleotide) als beim Restriktionslängenpolymorphismus (bis ca. 20.000 Nukleotide), kann auch DNA, die durch Trockenheit, Licht oder sonstige Umwelteinflüsse zerbrochen ist, noch typisiert werden. Winzige Blutspritzer auf einer Hose, Speichel an Zigarettenkippen oder einem Kaugummi sowie ausgefallene Haare sind daher heute sicher individualisierbar. 

Mittlerweile trennen einzelne Labors die vervielfältigten DNA-Stücke nicht nur der Länge nach auf, sondern untersuchen sie zusätzlich Nukleotid für Nukleotid mittels der Sequenzanalyse. Auf diese Weise werden auch die kleinsten überhaupt vorhandenen Unterschiede zwischen einzelnen Individuen dargestellt. 

Mit der immer gründlicheren Kenntnis der untersuchten DNA-Bereiche nimmt die Aussagekraft der DNA-Typisierung weiter zu. Interlaborielle Vergleiche garantieren nicht nur die volle Reproduzierbarkeit der Ergebnisse: Breitgefächerte Untersuchungen der Verteilung der untersuchten DNA-Bereiche (Allelfrequenzen) innerhalb verschiedener Populationen (auch Rassen) ermöglichen darüber hinaus präzise mathematische Aussagen zur Wahrscheinlichkeit, mit der eine Spur einer verdächtigen Person (oder ein Kind einem Vater) zugeordnet werden kann. 

Beide Verfahren - RFLP und PCR - wurden im Fall Simpson benutzt. 

Die DNA-Beweise im Prozess
Auf dem Grundstück von Nicole Brown Simpson wurden insgesamt an sieben Stellen biologische Spuren (Blut und Fingernagelmaterial) sichergestellt. Besonders informativ waren dabei Blutstropfen auf dem Gehweg, die sowohl mit der klassischen Typisierungsmethode (RFLP) als auch mittels der neuen Methode (PCR) untersucht wurden. Die Wahrscheinlichkeit, dass die genannten Blutspuren von O.J. Simpson stammten, wurde zu 1:240.000 (PCR) und 1:170 Millionen (RFLP) errechnet. 
Auch auf dem Gelände in und um O.J. Simpsons Heim wurde Blut gefunden. Wieder belasteten mehrere Spuren Simpson: Drei Blutstropfen auf Socken, die in seinem Schlafzimmer gefunden wurden, konnten mit einer Wahrscheinlichkeit von 1:21 Milliarden seiner Exfrau zugeordnet werden. Allein von einem blutbefleckten Handschuh, der hinter einer Mauer von Simpsons Grundstück lag, wurden elf Materialproben anhand von insgesamt 22 RFLPs und 17 PCR-Polymorphismen untersucht. Das Blut am Handschuh stammte mit einer Wahrscheinlichkeit von 1:41 Milliarden von Ron Goldmann, dem Freund von Frau Simpson. 

Als verfahrenstechnische Besonderheit wurden die DNA-Beweise im Prozess nicht in Form von Aus- oder Einschlusswahrscheinlichkeiten präsentiert. Dies sollte von vorneherein verhindern, dass die Verteidigung etwaige Zahlenwerte als zu abstrakt hinstellen würde oder dass die Medien durch lax formulierte Wahrscheinlichkeitsangaben irreführende Ergebnisse veröffentlichen würden (dennoch geschah beides). 
Der Jury wurde vielmehr mitgeteilt, welche der drei beteiligten Personen (Simpson, Brown Simpson, Goldmann) als Verursacher jeder einzelnen Spur nicht ausgeschlossen werden konnte. Ernste Bedenken gegen die DNA-Typisierung als Methode ließen sich zum Zeitpunkt des Simpson-Prozesses nicht mehr erbringen. Selbst Dr. Eric Lander aus Cambridge, der Ende der achziger Jahre durch ein vernichtendes Gutachten eine Kontroverse um die statistische Sicherheit der DNA-Typisierung mit ausgelöst hatte, war sich mit Dr. Bruce Budowle vom FBI einig: «The DNA fingerprinting wars are over». Der einstmals heftige Streit führte im Gegenteil dazu, dass regelmäßige Laborvergleiche, computergestützte Auswertungsverfahren, bei denen in jedem Schritt die optische Darstellung der DNA-Fragmente beibehalten bleibt, sowie breit angelegte populationsgenetische Untersuchungen durchgeführt wurden; routinierte Laborteams garantieren seitdem die sichere Handhabung der DNA-Typisierung.

Die Verteidigung

Wegen der erdrückenden Beweislast der DNA-Untersuchung verlegte sich die Verteidigung Simpsons nun darauf, die Herkunft der fraglichen Blutspuren und nicht die DNA-Typisierung anzuzweifeln (zur Diskussion stand unter anderem die mögliche künstliche Spurenlegung durch einen Polizeibeamten). Betrachtet man die oben genannten Wahrscheinlichkeiten und Fundorte der Spuren, so erkennt man deutlich, dass besonders die ausgewalzte Diskussion um die Herkunft des blutigen Handschuhes viele Züge einer der Ablenkung dienenden Show trug.

Sowohl die Beamten, welche die Beweise sichergestellt hatten, wurden von der Verteidigung persönlich in Misskredit gebracht (ob zurecht oder zu Unrecht soll hier nicht beurteilt werden) als auch die Spurensicherung an sich. Von einem schlampigen («sloppy») Vorgehen der Polizisten und Wissenschaftler mit der Gefahr der Kontamination der Spuren wurde gesprochen. Die Verteidigung wusste dabei sehr wohl, dass die Verunreinigung einer Spur durch einen Beamten oder Wissenschaftler - hätte eine solche stattgefunden - die DNA-Typisierung im Fall Simpson kaum hätte stören können: Die Typisierungsmuster aller Beteiligten waren bekannt und konnten bei der Auswertung berücksichtigt werden. Dennoch gelang es den Verteidigern, darunter den in Amerika sehr bekannten Anwälte Johnnie Cochran junior und Robert Shapiro durch hauchdünne Mutmaßungen, die hieb- und stichfeste DNA-Analyse zu unterwandern. 

Schlussbemerkung Zum Fall Simpson:

Es ist anzunehmen, dass eine strenge Berücksichtigung wissenschaftlich gewonnener Tatsachen den Ausgang des Strafprozesses im Falle Simpson geändert hätte. Während deutsche Richter DNA-Beweise anfangs zögerlich verwendeten und damit wacklige Gutachten, wie sie vor zehn Jahren in den Vereinigten Staaten vorgelegt wurden, gar nicht erst ermöglichten, bewirkt die Art amerikanischer Strafprozesse mit Geschworenen, dass alle Sachbeweise - auch DNA-Typisierungsergebnisse - vollkommen willkürlich gewichtet werden können. Ob es sich wirklich um einen «Kulturschock» handelt, wenn Richter, Geschworene und Wissenschaftler im Gerichtssaal aufeinander treffen, wie es die angesehene Wissenschaftszeitschrift «Science» vermutet, bleibt dahingestellt. Vielmehr ist zu hoffen, dass die unwürdige Schwerpunktverlagerung weg von den Tatsachen und hin zu Spekulationen nur im Einzelfall des Simpson-Prozesses dazu geführt hat, dass Sachbeweisen unverdient wenig Bedeutung beigemessen wurde. 

(aus: Kriminalistik 50, pp. 481-483, 1996, gekürzt und verändert)
Die österreichische DNA-Datenbank:

In Österreich wurde inzwischen eine DNA-Datenbank errichtet. „Genetische Fingerabdrücke“ werden von Verdächtigen übernommen; zudem von Verbrechern, welche schwere Delikte wie Sexualverbrechen, Körperverletzung, Raub, Mord etc. begangen hatten. Die DNA-Datenbank ist in Innsbruck. Dorthin werden im Bedarfsfall Haare u.a. Spurenmaterial zur Analyse geschickt. 

(7) Fragen:

Im Rahmen unserer Projektarbeit sind verschiedene Fragen aufgetaucht.

In Biologie 
ging es hauptsächlich um rein biologisch- biochemische Fragen wie DNA, PCR oder Elektrophorese. Dabei tauchte auch die Frage auf, welche Gefahren rechtlicher Art von gentechnischen Datenbanken ausgehen könnten. Solange die repetetiven Sequenzen in der DNA zur Identifizierung von Spuren verwendet werden, bestehen keine Bedenken, da diese DNA-Teile über die Eigenschaften eines Menschen im Grunde nichts aussagen. 

Wenn aber vermehrt auch die exakte Identifizierung von Nukleotidsequenzen zur Anwendung kommt, dann besteht die Gefahr, dass sehr wohl Aussagen über die Erbmasse eines Menschen (Erbkrankheiten, Veranlagungen usw.) gemacht werden können. 

Diese Daten müssen dann ganz besonders streng geschützt werden, was zurzeit kein Thema einer öffentlichen Diskussion ist.

Im Fach Religion 
ergaben sich zwangsläufig weiterführende moralische Fragen, die nicht mehr nur die DNA-Analyse allein zum Inhalt hatten. Einige seien hier aufgeführt:

Perfekte Kinder: 

Es gibt die Bestrebungen, dass man „perfekte Kinder" bekommt. Dabei gibt es jedoch einige Fragen die offen sind. Was ist ein perfekter Mensch? Ist das überhaupt erstrebenswert? In weiterer Hinsicht stellt sich auch die Frage, ob man behinderte Embryos töten darf (es ist mithilfe der Gentechnik kein Problem, Behinderungen „rechtzeitig“ festzustellen), was aber jetzt schon geschieht. Daraus ergibt sich wieder die Frage, ab wann menschliches Leben beginnt. Nach österreichischem Gesetz darf man bis zum 3. Schwangerschaftsmonat straffrei abtreiben. Das bedeutet, dass das Gesetz bis dahin den Embryo nicht als Menschen ansieht. 
Die Antwort auf die Frage, wann das Leben beginnt ist wissenschaftlich nicht eindeutig gegeben. Es ist eine sehr subjektive Anschauung. Manche sehen den Beginn des Lebens bei der Befruchtung der Eizelle, andere wiederum bei der Einnistung des frühen Embryos in die Gebärmutter.

Unsterblichkeit:
Grundsätzlich muss gesagt werden, dass es biologische Unsterblichkeit höchstwahrscheinlich nie geben wird. Es kann nur die Lebenserwartung gesteigert werden. Dies geschah bzw. geschieht durch die normale medizinische Entwicklung, doch nun kommt auch noch die Gentechnik ins Spiel. Man hat bereits erfolgreiche Versuche bei Tieren durchgeführt und nun möchte man das auch beim Menschen anwenden.

Wie auch beim oberen Thema ergaben sich hier mehrere Fragen ohne konkrete Antworten, wie etwa: Darf der Mensch Gott spielen. Denn durch die gentechnisch (eventuell) machbare Verlängerung des Lebens wird ja die natürliche Lebensbegrenzung hinausgeschoben. 
Das Thema ist jedenfalls so interessant, dass wir es als nicht abgeschlossen sehen. Wir werden später im Unterricht noch darüber sprechen.
In Informatik beschränkten wir uns ausschließlich auf die Suche nach Internet-Seiten, von denen wir für unsere Projektarbeit einige benutzten.
Internet-URLs:

	DNA- und allgemeine links 
http://www.vobs.at/bio/index-g.html 
http://www.gene.de 
http://www.schulweb.ch/themen/gen/anwendung/alltag/index.htm#4 
http://www.nrw.de/standort_nrw/gen/g_dict.htm 
http://www.brg-judenburg.ac.at/schule/fach/gen/ 
http://www.ursprung.at/ursprung/Gentechnik/Modern_Times_Dateien/3305.htm 
http://www.irm.unizh.ch/links.htm#Gentechnik 
http://www.uni-giessen.de/~gf1099/deutsch/dic.htm 
http://www.unipublic.unizh.ch/magazin/gesellschaft/2000/genanalyse/ 

	PCR (Polymerase-Kettenreaktion) 

	

	PCR-links: 
http://www.bj-diagnostik.de/labor_pcrmethode.htm 
http://www.goetting.purespace.de/pcrg.html 
http://www.vu-wien.ac.at/i123/VIROKURS/RT-PCRkurs.html 
http://ipa.seiten.de/kubitschek/profis/03031998_613.html 
http://hepatitis-c.de/pcr.htm 
http://www.hepatitis-c.de/pcr1.htm 
http://www.labtest.de/index.html 
http://www.biologe.de/Skripte/methodenprotokolle/html/PCR.htm 
http://www.geocities.com/pcr_technik/text.htm 
http://www.brand.de/deutsch/prod_d/einmal/pcr/pcr1_d.htm 
http://www.goetting.purespace.de/pcrg.html 

	Identifizierung und Kartierung des Genoms 
 
	

	Kartierung-links: 
http://www.innenministerium.bayern.de/presse/daten/polizei/9200.htm 
http://www.heise.de/tp/deutsch/inhalt/te/8650/1.html 
http://archiv.berliner-morgenpost.de/bm/archiv2000/000303/berlin/story38791.html 
http://www.infolinks.de/medien/cilip/ausgabe/61/dna.htm 
http://pr-server.unibe.ch/unipress/heft99/beitrag1.html 
http://www.serve.com/tips/erotik.htm 
http://www.trisafe.de/Sena-Archiv/juli_99/juli_1/juli_2/juli_5/juli_7.html 
http://www.cybercops.de/index.html 
http://www.lfd.niedersachsen.de/dokumente/beschl/geninfo.htm 
http://www.datenschutz-berlin.de/doc/de/konf/53/geninfos.htm 
http://www.hamburg.de/Behoerden/HmbDSB/tb16/15.html 
http://www.arte-tv.com/hebdo/info/dtext/mag.htm 
http://www.bobi.net/schiller/fach/biologie/krimi.html 
http://www.nordrhein-westfalen.de/standort_nrw/gen/bilder/g_dnafin.htm 
http://www.hitech.at/archiv/1_99/genom.htm 
http://www.3sat.de/nano/news/05925/index.html 

	Geschichte und gesetzliche Grundlagen 
(Anwendung der Gentechnik in der Kriminalistik) 
 
	

	Geschichte-links 
http://www.innenministerium.bayern.de/presse/daten/polizei/9200.htm 
http://www.infolinks.de/cilip/ausgabe/61/dna.htm 
http://www.datenschutz-bayern.de/dsbk-ent/geninfo.htm 
http://www.berlinonline.de/wissen/berliner_zeitung/archiv/1997/0715/lokales/0088/index.html 
http://www.justiz.bayern.de/olgn/prs035.htm 
http://www.bingo-ev.de/~hr1860/html/dna_analyse.htm 
http://www.polizei.rlp.de/index2.htm?/050service/060polizei_kurier/031nov_99/top.htm 
http://www.cybercops.de/index.html 
http://kriminalistik.huethig.de/kriminalistik/ 
http://www.pds-fraktion-thueringen.de/parlament/kanfrage/kanfrage2000-1/dr30319.html 
http://www.bmwf.gv.at/4fte/gentechnik/gtg4.htm 
http://relay.urz.uni-heidelberg.de/institute/fak5/igm/g47/bauergfp.htm 
http://www.pds-fraktion-thueringen.de/parlament/kanfrage/kanfrage2000-1/dr30319.html 
http://www.pds-fraktion-thueringen.de/parlament/kanfrage/kanfrage2000-1/dr30319.html 
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Berg, Singer: „Die Sprache der Gene“ (Spektrum Akademischer Verlag)

Strachan, Read: „Molekulare Humangenetik“ (Spektrum Lehrbuch);

Botsch: „Genetik“: Cornelsen-Velhagen&Klasing
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