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INFOLEHT

DNA profileerimine isikute tuvastamiseks

DNA profileerimine on asendamatu téomeetod kuritegude uurimisel ja lahendamisel. Selle
kaudu on vdimalik isikuid eristada, kasutades siindmuskohtadelt talletatud bioloogilisi proove,
nt veri, sperma, juuksed, puuteproovid jne. Bioloogiliste proovide identifitseerimiseks on
olemas ka kiirtestid, mis kinnitavad, kas tegemist on bioloogilise vedelikuga v6i millegi muuga.
DNA profileerimiseks on mitmeid erinevaid meetodeid ja igalihel neist on omad plussid ja
miinused. Té&napéevased tehnoloogiad vbéimaldavad DNA profiili abil ennustada néiteks
inimese nahavaérvi, vanust, juuksevarvi ja silmade varvi. DNA profiilid laetakse tlesse DNA
andmebaasi ning kui otsitava isiku profiil on seal olemas, on need vdimalik omavahel kokku
viia. Selliselt on voimalik seostada sindmuskohalt vdetud proov kindla isikuga ning see viitab,
et isik oli sindmuskohal ning see on oluliseks tdendiks isiku sutdimdistmisel, kuid DNA profiil
ei tohiks kindlasti olla ainus tdend, kuna see v@ib viia siilitu inimese vangi saatmiseni.
Marksonad: DNA profileerimine, kontaminatsioon
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DNA profiling to identify individuals

DNA profiling is an indispensable working method for investigating and solving crimes. It
makes it possible to differentiate individuals using biological samples gathered from the scene,
such as blood, semen, hair, contact samples, etc. Rapid tests are also available to identify
biological samples, confirming whether it is a biological fluid or something else. There are
many different methods for DNA profiling, and each has its own pros and cons. Modern
technologies make it possible to predict, for example, human skin colour, age, hair colour and
eye colour using a DNA profile. DNA profiles are uploaded to the national DNA database and
if the searched person's profile is there, they can be combined. In this way, it is possible to
associate a sample from the scene with a specific person, and this indicates that the person was
at the scene and is important evidence for the person's conviction, but the DNA profile should
certainly not be the only evidence, as it may lead to an innocent person being sentenced to
prison.
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KASUTATUD LUHENDID

STR - lihike tandeemne kordus

MPS - Massiivselt paralleelne sekveneerimine

SNP — Uhe nukleotiidi polimorfism

FBI - Foderaalne Juurdlusbiroo

RFLP — Restriktisiooniliste fragmentide pikkuspolimorfism
NDIS - Riiklik DNA indeksiststeem

PCR — Pollimeraasi ahelreaktsioon.

CODIS - Kombineeritud DNA indeksi slisteem

NGS — jargmise pdlvkonna sekveneerimise meetod

MAD — keskmine absoluutne halve



SISSEJUHATUS

DNA molekulid sisaldavad geneetilisi juhiseid organismi kujunemiseks ja toimimiseks. Kuigi
99,9% DNA-st on kdigil inimestel identse jarjestusega, vdimaldab 0,1% erinevusi Uht inimest
teistest eristada ja seepdrast on geneetilised analtitisid kohtuekspertide jaoks suure tahtsusega.
DNA-profileerimise abil saab siduda kahtlustatava isiku siindmuskohaga. Sama DNA-jarjestus
on inimese iga raku tuumas, erandiks on tuumata punased verelibled. Inimese rakud irduvad
organismist pidevalt, seega jatab iga inimene endast keskkonda maha DNA-jalje. DNA-d on
majas leiduvas tolmus, Kklaasil olevates jélgedes, aga ka juustes, mis meil valja langevad.
Kdikjale, kus inimene kaib ja mida ta puudutab, vdivad jadda tema DNA jéljed (Wienroth, et
al., 2014).

Kuni 2000. aastani ei suutnud kohtueksperdid vdga vdikese koguse bioloogilise materjali
olemasolul kokku panna DNA profiili. Kuid tehnoloogia arengu ja samuti analllisimeetodite
tundlikkuse tdusuga on niud vdimalik kokku panna DNA-profiil viga vdikesest kogusest
DNA-st (Wienroth, et al., 2014). Varasemalt oli DNA-profiili maaramiseks vaja suhteliselt
varsket vere vOi sperma proovi, mis oleks vahemalt (ihe eurosendi suurune (eurosendi diameeter
16.25mm) (Silverman, 2015).

Tanapdeval saab profiili vaid 50 pikogrammist DNA-st, mis vastab umbes kaheksas rakus

leiduvale DNA kogusele, sellised jéljed on paljale silmale ndhtamatud (Wienroth, et al., 2014)-

DNA-d saab tuvastada ja anallisida, kasutades mitmeid erinevaid geneetilisi markereid.
Néiteks kasutatakse DNA-profileerimiseks enamasti STR-markereid (liihike tandeemne
kordus), lahtudes rakutuuma kromosoomides olevatest DNA jarjestustest. Kasutada vib ka
mitokondriaalset DNAJ. Viise, kuidas DNA-d keha eri kudedest ekstraheerida, on erinevaid.
DNA kéttesaamine verest, suljest ja spermast on suhteliselt tulemuslik, kuid DNA kéttesaamine
inimese poolt puudutatud objektidelt on palju keerulisem, kuna objektil voib olla vaid liks naha
rakk. STR-taisprofiili saab karvadest madrata enamasti ainult siis, kui neil on juuresibul.
Tihtipeale selgub sindmuskohal, et juuresibulaga karvu ei ole, sellisel juhul ei pruugi STR-
taisprofiili saamine olla tulemuslik. Siiski on v8imalik koostada mitokondriaalne DNA-profiil.
Mitokondriaalne DNA pole inimese identifitseerimisel nii t6hus, kuid vdib siiski olla vaga

kasulik tdend, nditeks kui inimene on &ra pdlenud voi tugevasti lagunenud (Arnaud, 2017).



Kéesolev t06 keskendub DNA profileerimise ajaloole, profileerimise meetoditele,
kontaminatsioonile ning tulevikule DNA profileerimises. Uurimistod eesmérgiks on uurida
Eestis ja mujal tavapéraselt kasutatavaid DNA-profileerimise meetodeid kuritegude
lahendamise kontekstis ning hinnata nende eeliseid ja piiratusi. Samuti anda luhiiilevaade
DNA-profileerimise taustast ning tuua naiteid, kus tdnu DNA-profileerimisele on kurjategija
tabatud ning ka vastupidiseid néiteid. Tutvuda Eesti kriminalistide t6dga ning selle labi leida
kitsaskohti siindmuskohtadelt DNA-proovide talletamisel ning séilitamisel. Samuti tuua néiteid

millised on vBimalused DNA profileerimiseks tulevikus.

Bakalaureusetd6 koostati Tervise Arengu Instituudis.



1. DNA PROFILEERIMISE ALGUS

DNA profileerimise teerajajaks peetakse professor Sir Alec Jeffreyst, kes tegi esimese eduka
profileerimise 10. septembril 1984. aastal. Ta avastas, et igal isikul on ainulaadne DNA muster
ehk DNA profiil, mille alusel on véimalik isikuid identifitseerida. Alguses olid kohus ja rahvas
DNA profileerimise suhtes skeptilised. Kuigi meetod oli alles arendamisel, oli juba suur
ndudlus testide jarele. Esimesed kaks aastat tegeles koigi juhtumitega Leicesteri labor, kus Sir
Alec Jeffreys tootas teadurina. Tema koos meeskonnaga tootas vélja meetodi, mida nad
nimetasid kohtuekspertiisi jaoks "geneetiliseks s6rmejaljeks"”. Selle meetodi rakendamine on
aegandudvam, the analtsi tegemiseks (Woollard, 2016).

Algselt kasutusele vOetud DNA tlpiseerimine pohines restriktsiooniliste fragmentide
pikkuspolumorfismi (RFLP) madramisel, milleks on vaja suurtes kogustes (20 kuni 30 mg)
degradeerumata genoomset DNA-d. Ent sindmuskohtadelt saadakse enamasti bioloogilised
proovid, mis sisaldavad ainult véikeseid koguseid DNA-d. Seetbttu ei saanud RFLP-meetodit
paljudes olukordades rakendada (Panneerchelvam & Norazmi, 2003).

RFLP meetodi esimene rakendus palvis suurt avalikku tahelepanu. 1983. ja 1986. aastal
vagistati ja morvati Leicestershire'is kaks noort tudrukut. Politsei kahtlustas Colin Pitchforki,
kuna need kuriteod olid toime pandud samas piirkonnas ning sarnasel viisil. Vahistatud mees
tunnistas Ules Ghe mdrva, kuid mitte teist ning politsei otsustas kasutada geneetilist
profileerimist, et tdestada tema seotust mélema juhtumiga. Colin Pitchfork mdisteti sutdi
mdlema tidruku tapmises. See oli vaga oluline juhtum, kuna peale seda tekkis inimestel ja
kohtul usk DNA profileerimisse (Woollard, 2016).

Isikute tuvastamisel on véga oluline roll DNA andmebaasidel. Esimene DNA andmebaas
kuritegude lahendamiseks oli Uhendkuningriigi riiklik DNA andmebaas. See loodi 1995. aastal
ning seal olid ainult stiidimdistetud kurjategijate vdi kohtuprotsessi ootavate inimeste andmed.
Proovid héavitati, kui isik hiljem stttuks tunnistati (YourGenome, 2014)

FBI kéivitas 1998. aastal riikliku DNA indeksististeemi (NDIS) - koos tarkvara haldamiseks
kombineeritud DNA indeksisusteemi (CODIS) - ja sellest ajast alates on sellest saanud tks
enam kasutatavaid digusrikkujate DNA-andmebaasi pidamise tarkvaralahendusi (ENFSI,
2017).

Enamus forensilisteks rakendusteks kasutatavaid andmebaase on STR-markerite pGhised. STR
on ltihike tandeemne kordusjérjestus, kahe v6i enama nukleotiidi muster, mis korduvad tiksteise

jarel konkreetses DNA piirkonnas. STR korduvate motiivide pikkus voib olla 2 kuni 6



aluspaari. Luhikese tandeemse korduvjarjestuse poliimorfismi aluseks on korduste erinev arv
konkreetsetes DNA lookustes. Tuvastades kindla jarjestuse kordused genoomi kindlates
kohtades, on vdimalik luua indiviidi geneetiline DNA profiil. DNA profiili kindlakstegemiseks
amplifitseeritakse STR markerid, kasutades praimeritena kilgnevate piirkondade ainulaadseid
jarjestusi. Fluorestseeruvalt margistatud praimerite abil saab amplifitseeritud produkte
identifitseerida ja kvantifitseerida kapillaarelektroforeesi kaudu (Devyser, 2017).

Hetkel on maailmas eri andmebaasides kokku umbes 100 000 000 inimese DNA profiilid ning

need ei hdlma infot fudsiliste naitajate kohta (DNAresource, 2021).

Esimene DNA ekspertiis Eestis valmis 3.mail 1995 ning selle DNA ekspertiisi tellijaks oli Eesti
politsei. Ekspertiis oli vdga edukas ning tanu sellele tunnistas kurjategija enda toime pandud
teo Ules (Pdld, 2008).

2004. aasta juunis vOeti Eestis kasutusele FBI tarkvara CODIS, mis on Eestis kasutusel tanase
paevani Riikliku DNA-registri pidamiseks (Riigiteataja, 2021). Andmebaasi laetakse
kuriteopaikadelt ning kuriteos kahtlustatavatelt ja stutdimdistetutelt voetud DNA proovide
andmed. Eesti politsei oli 2006-ks aastaks kogunud andmebaasi juba 15 000 DNA proovi. DNA
andmebaasidel on olnud suur roll kurjategijate tabamisel, kuid ka inimeste stilituse tdestamisel.
Tanu andmebaasidele on mitmed juhtumid saanud lahenduse, mis muidu olekski jaanud
lahendamata (P6ld, 2008).

Eesti politsei kdivitas Kohtuekspertiisi buroos aastal 1996 projekti, mille eesméargiks oli isikute
molekulaargeneetiline identifitseerimine. Selleks hetkeks oli Eestis tehtud 10 DNA ekspertiisi,
projekti eesmérgiks oli viia labi populatsiooniuuring, milline on uuritava isiku genotidbi
esinemissagedus ning uuriti bioloogilise materjali séilimist ja kasutamistingimusi. Eesti
Kohtuekspertiisi ja Kriminalistika Keskus voeti 1998. aasta mais ENFSI liikmeks (Lindmaée,
2011).

Hetkel on Eesti Riiklikus DNA registris 52 697 erineva inimese profiili andmed (DNAresource,
2021)



1. DNA MATERJALI TALLETAMINE SUNDMUSKOHALT

DNA on meie organismi enamike rakkudes tuumades, vélja arvatud punaverelibledes
(punaverelibled on inimesel ilma tuumata ja ei sobi tuumse DNA analliisimiseks) ja
mitokondrites. Iga inimese DNA on ainulaadne, vélja arvatud Uhemunaraku mitmikutel.
Inimene jatab enda DNA-d kdikjale, kus ta viibib, seega on see véga heaks tdendusmaterjaliks
uurijatele, kuna tdénu DNA-le on vdimalik t6endada, kus inimene on ké&inud ja mida ta on
puutunud (Wienroth, et al., 2014).

DNA abil on véimalik tuvastada, mdista sludi ja vabastada stitist inimesi, kuid ka see meetod
ei pruugi aidata tGe valja selgitamisel. Alati ei pruugi sundmuskohalt leida piisaval hulgal
kuriteoga seotud bioloogilist materjali, néiteks kui isik on kandnud kindaid. DNA-
analutsimisel vdivad tekkida ka vead. Lisaks on v@imalik DNA analudsitulemusi valesti
tdlgendada ning neid Ule tdhtsustada ja selle tulemusena sutdi mdista sliiitu inimene. Seega ei
tohiks DNA olla ainus tdend kurjategija sttdimdistmisel, vaid (ks osa tdendite kogumist
(Wienroth, et al., 2014).

2011. aasta oktoobris arreteeriti Adam Scott ja teda sUudistati naise vagistamises

Manchesteris, Suurbritannias

Naise tupe piirkonnast voetud proov nditas sperma jélgi ja iks vdetud proovidest andis DNA-
profiili, mis sobis hérra Scotti DNA-ga. See oli ainus tdend, mis viitas hérra Scotti seotusele
vagistamise juhtumiga. Proovi téddelnud kohtuekspert (tles, et tdendosus, et see DNA kuulub
kellelegi teisele kui Adam Scottile on 1 miljardist (Rennison, 2012).

Harra Scott vaitis, et tema oli rinnaku ajal oma kodulinnas Plymouthis, mis asub tle 300
kilomeetri kaugemal ja pole oma elus kordagi Manchesteris kdinud. DNA-d analltsinud
ekspert véitis, et DNA-proov tdendab, et Adam Scott oli ohvriga vahekorras. Hilisema uurimise
kéigus selgus, et oli tehtud viga. DNA-profiil ei anna mingit teavet selle kohta, millisest
kehavedelikust see parineb. Proovi tlibi kindlaks tegemiseks viiakse sdltumatult 1abi eelteste
ja kinnitavaid teste. Kaks kuud pérast arreteerimist leitud mobiiltelefoni valjavétted Kinnitasid
Scotti versiooni slindmuste kaigust. Valjavote nditas, et tema mobiiltelefoni oli kasutatud
Plymouthis paar tundi parast kannatanu vagistamist. Pérast viit kuud vahi all viibimist, Scott
vabastati. Jargnev uurimine néitas, et Scotti sai kahtlustuse laboris proovide juhusliku

saastumise tottu. Péev enne vagistamisohvri proovide analliisimist, oli laboris té6tatud Scotti
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vordlusproovidega. Kahjuks korduvkasutati tihekordselt kasutatavat laboriplastikplaati, mida
oli kasutatud Scotti vordlusproovide analtitsimisel, ka vagistamisproovi analutsimisel, mille

tottu tehti vale jareldus. Tegelikku stiudlast ei ole tanaseni leitud (Rennison, 2012).

See juhtum toob vélja kaks olulist punkti:

a) DNA-d ei tohiks kasutada kriminaalasjas ainsa tdendina (Roth, 2010).

b) tekib méarkimisvaarne oht mdista sutdi vale inimene, kui DNA saab téendusmaterjalidest
suurima tahtsuse (Gill, 2014).

1.1. Bioloogilised jaljed DNA ekspertiisiks

Bioloogilisi jalgi, kust saame votta DNAd, on palju néiteks: veri, sperma, siilg, nahk, uriin,
karvad ja juuksed, hambad, luud ja muud koed. Inimene jatab endast j&lgi maha kogu aeg ning
eksperdi lesanne on need jaljed ules leida, selleks on eksperdil abiks kiirtestid, mis aitavad
kahtluse korral testida, kas tegemist on bioloogilise jaljega voi mitte. On olemas kahte erinevat
testi tlupi, eeltestid ja kinnitavad testid. Vere tuvastamiseks on olemas erinevad eeltestid
néiteks: Fenoolftaleiin, Leukomalahiitroheline, Bensidiin ja derivaadid, Tetrabase, Luminool
(Cole, 2009)

Tetrabase test on kaheastmeline reaktsioonitest, mida kasutatakse vere kiireks tuvastamiseks
sindmuskohal. Test viiakse ldbi kahe lahusega: 1. N,N,N,N-tetrametuil-4,4-
diaminodifenttlmetaani lahusega &adikhappes ja 2. baariumperoksiidi lahusega dadikhappes,
mis néitavad hemoglobiini esinemist. Test viiakse labi kahes etapis. Koigepealt lisatakse
uuritavale proovile tilk esimest lahust ja seejarel tilk teist lahust. Kui proov sisaldab
hemoglobiini, on tulemuseks sinise vérvuse kujunemine. Selle testi abil pole vdimalik
tuvastada, kas veri on loomade vG@i inimeste veri. Katse annab valepositiivseid tulemusi
okstideerivate metallidega ja puhastusvahenditega (Wille, 2018).

Silje tuvastamiseks on eeltestina v@imalik kasutada amilaasi aktiivsuse méaaramist ning
kinnitava testina inimese siilje a-amulaasi tuvastamist ja RNA-pdhised teste. Uriini jaoks on

olemas kiirtestid, tuvastamaks, kas tegemist on uriiniga (Cole, 2009).

1.2. Kontaminatsioon

Inimeselt jadb pidevalt tema DNAd keskkonda, radkides eritame sulge, riietele jadb meie rakke,

peast pudeneb juuksekarvu jne. Seda on oluline teada kdigil, kes td6tavad DNA proovidega,
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néiteks laborikeskkonnas viibijad voi politseinikud, kes otsivad DNA-d kuriteopaigalt voi
riinnakute ohvritelt, olgu nad siis elavad vdi surnud. Inimene saastab keskkonna ilma maskita
rédkides umbes 2-30 sekundiga. Seega need, kes to6tavad DNAga, peaksid alati kandma
vahemalt maski ja steriilseid kaitsekindaid ja kui see ei ole vdimalik, siis tuleks valtida
rédkimist ja asjade puudutamist. Politseinikel, kes to6tavad stindmuskohal, peaksid koigil
olema seljas kaitsetilikonnakonnad, kasutada tuleb kaitsekindaid ja maske. Kuid enamasti pole
kriminalistid esimesena stindmuskohal, esimesena vdivad jouda hoopis korvalised isikud,
tunnistajad, patrullpolitseinikud, paasteametnikud, meditsiinitdétajad ja nad vBivad tahtmatult
sundmuskoha enda DNAga saastada (Port, et al., 2008).

Uks tavalisi viise, kuidas siindmuskohta saastatakse on see, kui raagitakse siindmuskohal ilma
maskita. Kui naiteks on vaidlus inimeste vahel, siis on siindmuskoht nende Umber saastunud
nende DNAga. Oluline erinevus on ka inimese fisioloogilistel omadustel, mida pikem on

inimene, seda kaugemale kandub siilg ning hajub ruumis (Port, et al., 2008).

Lisaks raskusjou mdjule tuleb arvestada ka dhuvoolude, tuule ja ventilatsiooni méjudega. Kdik
need mojutavad DNA trajektoori nii sise- kui ka vélitingimustes. Mdjutada vdib ka helitugevus,
millega inimene raédgib. Naiteks kéhimine ja aevastamine saastab suure ala.

Muud p&hjused, mis vOivad saastumist pdhjustada, hlmavad DNA proovide kogumiseks
kasutatud proovivotutehnikat. Eestis vOetakse proove kahe vatitampooniga, et oleks véimalik
tulemusi vorrelda, Uks voetakse kuiva ja teine destilleeritud veega niisutatud vatitampooniga.
Need, kes reageerivad kuriteopaigale enne kriminalistide saabumist tuleks juhendada, et véltida
suhtlust nii palju kui vdimalik ja kui on vaja suhelda, siis tuleb minna sindmuskohalt eemale
(Port, et al., 2008).

Kui néiteks on tegemist vagistamise vOi kdgistamise juhtumiga, on tlimalt oluline, et surnukeha
ei saastuks korvaliste isikute DNAga, et oleks vdimalik hiljem vdtta DNA proov ning

kahtlustatav kuriteoga seostada (Port, et al., 2008).

Suureks probleemiks DNA analulsitulemuste interpreteerimisel on segaproovid, mis on

tekkinud néiteks ka kahtlustatava ja kannatanu riseluse kaigus (Port, et al., 2008).
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Politsei kiirreageerija Rando Holpus jai 16plikult digeks tapmissuidistuses, kuna tema

osa tapvas lasus ei leidnud kohtus kinnitust.

Surmaga lIdppenud tulistamine toimus 23. septembril 2016 Lasnamael kortermaja trepikojas.
Lasu tagajarjel suri 41aastane Jaanus ning kahtlustatav oli Politsei kiirreageerija Rando
HGlpus. Ohvrit rindkerre tabanud kuul parines politseinik Holpuse teenistusrelvast. H6lpus oli
tutvunud Jaanusega samal péeval ja temaga alkoholi tarvitanud. P&rast lasu toimumist jai
politseinik trepikojas surnu peale magama. Kaitsjad Utlesid algusest peale, et nende Klient ei
tapnud Jaanust ning selge pole ka see, mis asjaoludel lask toimus ning kes tldse pustoli
paastikule vajutas. Kaitsja demonstreeris kohtus, et H8lpuse poolt kasutatud politseipdstoli
Walther PPQ péastik liigub eriti kergesti ning seda suudaks vajutada isegi vaikelaps.
Ringkonnakohtu jaoks sai maaravaks sai see, et eksperdid leidsid pustolilt nii Rando kui
Jaanuse DNA. Seega pole selge, kumma mehe kées relv tulistamise hetkel Gldse oli.
Ringkonnakohus ei vélista ka lasu toimumist riseluse voi kukkumise kaigus teadvustamata
instinktiivse haaramisliigutuse mojul. See omakorda tahendab, et hoolimata inimese surmast
ei pruukinud karistusdiguslikus mdttes mingit kuritegu aset leidagi. Kaitsja sénul ei tea ta, mis
trepikojas toimus ja mis pdhjustas lasu: ja 10plik tdde ja&bki vaga suure tdendosusega vélja
selgitamata (Vahter, 2018)
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2. DNA PROFILEERIMISE MEETODID

2.1. RFLP meetod

RFLP meetod, ehk restriktsiooniliste fragmentide pikkuse polimorfism, kasutab &ra
homoloogiliste DNA jérjestuste variatsioone, mida nimetatakse polimorfismideks, et eristada
inimesi omavahel voi ka nditeks loomadel vahet teha. RFLP analtdsil 18igatakse proovi DNA
fragmentideks the vOi mitme restriktsioonienstimi abil ja saadud restriktsioonifragmendid

lahutatakse seejarel geelelektroforeesil vastavalt nende suurusele (B.Mittal, 2013).

Kuigi uuemad, kiiremad ja odavamate DNA analiiisimise tehnoloogiad on RFLP meetodi
rakendamise Gle vGtnud, on oluline markida, et RFLP analiis oli esimene DNA profileerimise
meetod. RFLP analtls oli samuti oluline genoomide kaardistamisel, geenihdirete geenide

lokaliseerimisel, haigusriski hindamisel ja isaduse testimisel (B.Mittal, 2013).

2.2. STR meetodid

Tanapdeva kriminaalasjades ja muud tdpi menetlusasjades kasutatakse enamasti DNA-
profileerimiseks STR markerite analtiiisi. Umbes 3 miljoni DNA-aluse hulgas, mis ei kodeeri
valke, on piirkonnad, kus korduvad aluste luhikeste jarjestuste motiivid. Isikutuvastamiseks
kasutatakse enamasti llhikesi kordusjarjestusi ehk STR lookusi, mille alleelid erinevad
Uksteisest pikkuse osas, seega ei ole vaja méarata DNA nukleotiidide jarjestust, vaid kopeeritud
DNA I8ikude pikkusi. Selliseid piirkondi/markereid nimetatakse liihikesteks tandeemseteks
kordusjarjestusteks ja need on STR analtsi aluseks. Nende markerite kogum v@ib vaga suure
tdendosusega osutada konkreetsele indiviidile, kuna tdenédosus, et kahel erineval inimesel on
nendes piirkondades sama arv korduvaid jérjestusi, on vaga vaike (Taylor, 2011).

STR markerite analiisimiseks kasutatakse tavapéaraselt elektroforeesi. Kuna nukleiinhapped,
sh siis ka DNA, on suuremas osas puhvrites negatiivse laenguga, hakkavad nad elektrivaljas
eemalduma negatiivsest elektroodist ja liilkuma positiivse elektroodi suunas. DNA
anallisimisel viiakse see labi geelis, kus vaiksemad molekulid, st lihemad DNA fragmendid
ehk kopeeritud DNA 18igud, liiguvad kiiremini, pikemad aeglasemalt. Elektroforees on pigem
suhteline kui absoluutne médtmismeetod, seetdttu vorreldakse uuritavate DNA I6ikude pikkuse

hindamiseks neid standardse pikkusmarkeriga, mis koosneb teadaoleva pikkusega DNA
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fragmentidest. Kuna multipleks-PCR-i kaudu paljundatud DNA fragmendid on kullalt 1ahedase
pikkusega, kasutatakse nende tdiendavaks eristamiseks eri fluorestseeruvaid varve, mis on
Uhendatud reaktsiooni labiviimiseks kasutatavate praimeritega. Seeldbi muutuvad kdik algselt
matriitsilt kopeeritud DNA-I8igud visualiseeritavaks varviliste piikidena elektroferogrammidel
(Broemeling, 2008).

Autosoomsed kromosoomid on need, mis ei osale inimese soo mé&&aramisel, ja nendes
kromosoomides asuvaid STR lookusi nimetatakse autosoomseteks STR markeriteks. Samuti
kasutatakse DNA ekspertiisi eesmarkidel sugukromosoomides olevaid jarjestusi, mida
nimetatakse vastavalt X- ja Y-STR markeriteks. Autosoomsetel STR-idel pdhinevatel DNA-
profiilidel on palju tugevam statistiline vaartus vorreldes X- ja Y-STR markeritel pdhinevate
DNA-profiilidega. Y-STR-idel p8hinevad profiilidel on statistiliselt nérgem vaartus, kuna
ainult meestel on Y-kromosoom, seega on sama meesliini indiviididel Y-kromosoomide DNA
jarjestused kuni mutatsioonide tekkimiseni identsed. Y-STR-profiil v3ib olla oluline infoallikas
jatdend inimeste eristamisel, kuid seda titpi profiil tdendab selgelt tdendamise protsessis muu

DNA viliste tdendite kaasneva info olulisust (Taylor, 2011).

2.3. SNPide maaramise meetod

Pohiliselt kasutatakse tanapéeval ulatuslikult DNA ekspertiisides lihikeste tandeemsete
kordusjarjestuste (STR) lookusi ja tden&oliselt kasutatakse neid tulevikus veel aastaid, sest
nende pdhiselt on loodud kogu maailmas tiha laienevad DNA andmebaasid. Siiski kasutatakse
DNA ekspertiisides sageli lisamarkereid, kui tekib vajadus konkreetse proovi kohta lisateavet
saada (Butler, 2011).

Erinevalt STR ehk lihikestest kordusjarjestustest, mida ténapéeval pOhiliselt isikute
tuvastamiseks rakendatakse, uuritakse ka the nukleotiidi polimorfismide ehk SNP-de (ingl
single nucleotide polymorphism) kasutatavust. Uhe nukleotiidi polimorfisme on inimgenoomis
rohkesti, tiks SNP esineb ligikaudu iga 500-1000 nukleotiidi kohta. Senini on neid kasutatud
pohiliselt seoses geneetiliste haiguste uurimisega. DNA ekspertidele pakuvad nad eelkdige huvi
vaga lagunenud DNA analiiusitavuse seisukohalt, teisalt ka etnilise péritolu ja fldsiliste
tunnuste uurimisel. Tadpiliselt on Ghel SNP lookusel 2 alleeli. Nende esinemissagedus on
usnagi erinev ja pigem populatsioonispetsiifiline, mistdttu on 10-16 STR lookusega samavéarse

tulemuse saamiseks vaja analliusida hinnanguliselt 50-100 SNP lookust (Madsen, 2010).
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2.4. mtDNA maaramine

Tuumas paiknevad kahe koopiana 46 kromosoomi, seega pohimdtteliselt iga konkreetse STR
lookuse 2 koopiat (valja arvatud Y-kromosomaalse STR lookuse korral), ent rakkudes on DNA
ka mitokondrites. Kui tuumas on DNA molekulid lineaarsed, on mitokondrites 16 569
aluspaarised rongasmolekulid (mtDNA). Erinevalt rakutuumas olevatest kromosoomipaaridest
on mitokondreid tihes rakus sadu ja igas mitokondris omakorda 4-5 mtDNA molekuli koopiat.
Matemaatiliselt tuleb seega tuhandeid mtDNA molekule raku kohta, keskmiselt 500 rakus.
Tegemist on suurema koopiaarvuga raku kohta ja kompaktsete jarjestustega, mis muudab
mitokondriaalse DNA vahem degradatsioonitundlikuks. Kui tuuma DNA on lagunenud, vdib
siiski olla sailinud piisaval arvul mtDNA molekule, mis teeb v6imalikuks nende analtitisimise.
Need on juhtumid, kus nditeks séilmed on vaga vanad voi vaga lagunenud ja luud v8i hambad
on ainsad, mis veel jarele on jaanud. Kuid mtDNA péritakse ainult emaliinis, seega on samas
naisliinis vanaemadel, emadel, nende lastel jne sama mtDNA, kaasa arvatud tihe ema tiitardel
ja poegadel. Nimelt l1aheb viljastamise kéigus seemnerakust munarakku tle ainult tuum (koos
kromosoomidega) ja Uhineb munaraku tuumaga. Tsutoplasmas olevad mitokondrid on seega
siis munarakust. Kui méni seemneraku mitokonder juhtubki sattuma viljastatud munarakku,
siis uldjuhul kaivitub protsess tema hdvitamiseks. Nagu Y-kromosoomi testide korral, on
mtDNA analidsist abi sdilmete tuvastamisel, kus vdrdlusena saab kasutada naisliinis sugulaste

proove, kuid ka sindmuskohaproovide seostamisel konkreetse isikuga (Amorim, 2019).

2.5. MPS meetod

Massiivselt paralleelne jarjestamine on védhendanud kulusid ja suurendanud genoomse
jarjestuse maaramiste labilaskvust enam kui kolme suurusjargu vdrra ning naib téendoline, et
kulud l&hiaastatel langevad ja joudlus paraneb veelgi. Massiivselt paralleelse jarjestamise
Kliiniline kasutamine annab v&imaluse tuvastada paljude tundmatu péritoluga haiguste
pbhjuseid, uurides samaaegselt tuhandeid lookusi patogeensete mutatsioonide suhtes ja
sekveneerides bioloogilised proovid uute nakkusetekitajate genoomsete mustrite jaoks. Lisaks
nende téiesti uute analtulsivoimaluste pakkumisele, vdib massiliselt paralleelne jarjestamine
asendada klassikalise Sanger sekveneerimise lahenemised nii Kliinilistes kui ka forensilistes
rakendustes, kus neid praegu kasutatakse (Ballard, 2020). Massiivselt paralleelset jarjestamist
kasutab ka Eesti Kohtuekspertiisi Instituut (EKEI).
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Massiivselt paralleelse sekveneerimisega on saavutatud labilaskevdime suurenemine ja kulude
vahendamine, kuna mitu tuhat vdi miljonit jarjestamisreaktsiooni viiakse l&bi paralleelselt
(Ballard, 2020),

Massiivselt paralleelne sekveneerimine vdimaldab samaaegselt jalgida geneetiliselt
heterogeensete héirete korral sadu lookusi, kogu genoomi uudsete mutatsioonide jalgimist ja
inimeste haigusi pdhjustavate uute patogeenide jérjestuspdhist tuvastamist. Lisaks vBimaldab
MPS Kliiniliselt rakendada meie teadmisi farmakogeneetika, véhi geneetika, epigeneetika ja
flidsiliste tunnuste kohta (Ballard, 2020).

Kohtuekspertiisi seisukohalt on oluline, et lisaks standardsete STR-profiilide genereerimisele
vOib polimorfismide otsimiseks saada téiendavat infot ka STR-lookuste kordustesiseste DNA
jarjestuste kohta. Praegused MPS-ldhenemised on véga kasulikud ka kuriteopaigalt talletatud
piiratud koguses bioloogilise proovi voi vaga halvenenud bioloogilise materjali tulemuslikuks
analliisimiseks. Kui autosomaalset DNA-d ei ole piisavalt, vdib olla tulemuslik

mitokondriaalse DNA taisgenoomi sekveneerimine (Bruijns, 2018).

Hollandi kohtuekspertiisi instituudi (NFI) 2015. aasta aruandes tOsteti esile vajadust MPS-i
kohtuekspertiisi teadlikkuse jarele. Leideni Glikooli DNA-analiitisi kohtuekspertiisilabor on
esimene instituut maailmas, kes on akrediteeritud kasutama NGS-tehnoloogiat kohtuekspertiisi
DNA-analtiisis.  Selle tulemusel vadhenes valepositiivsete vastete toendosus DNA
profileerimisel ja keerulises segus on olnud lihtsam eristada erinevaid bioloogiliste proovide
allikaid. NGS-tehnoloogia kasutamisel suureneb profiilide eristusvdime ja seega ka téendite

vadrtus ja seega on juhusliku vaste tdendosus vaiksem (Bruijns, 2018).

MPS-i kasutamine kohtuekspertiiside tegemisel inimese DNA anallitisimiseks néib olevat vaga
paljutbotav. Saada ei saa mitte ainult STR-markeritega DNA-profiili, vaid SNP-de abil saab ka
madrata etnilise péritolu ja fenothubilisi tunnuseid. Eriti on madala koguse ja kvaliteediga
proovide puhul MPS-iga vBimalik saada oluliselt rohkem teavet kui tavaparaste meetoditega.
(Bruijns, 2018).

MPS rakenduste peamine piirang on tanasel péeval seadmete, reagentide kulud ja
andmeaanliiusi voimekus, mis on seotud ka andmebaaside haldamise ja selge nomenklatuuri

puudumisega. (Bruijns, 2018).
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2.5.1. MPS rakendus - Verogen

Verogen (11111 Flintkote Avenue, San Diego, USA; https://verogen.com/) on arendanud MPS
tehnoloogia, mille abil on vdimalik saada DNA-profiilid kuni 96 DNA-proovi jaoks vdhem kui
kahe tunniga. Nende ForenSeq DNA Signature Prep Kit h6lmab STR lookuste analidisi
(lookuste arv), mis on rahvusvaheliselt heaks kiidetud. Kombineerib enam kui 200 markerit,
sealhulgas autosomaalsed, X- ja Y-STR-id, fenotlubi-informatiivsed ja biogeograafilised
esivanemate informatiivsed SNP-d tiheks toovooks, mis valistab komplekti kasutamise puhul
vajaduse viia labi eraldi mitu multiplex-STR testi. Testis on 27 globaalset autosomaalset STR-
I, 24 Y-STR-i, 7 X-STR-i, 94 identiteedi SNP-d, 22 fenotiitibilist SNP-d, 56 biogeograafilist
péaritolu SNP-d (Verogen, 2021).

ForenSeq DNA Signature Prep Kit on osa integreeritud toovoost, kasutades MiSeq FGx
sekveneerimissusteemi ja analttsides andmeid Universaalse Analiilsitarkvara (UAS) kaudu.

Lisaks tagab kvaliteedikontrolliga tootmine tulemuste reprodutseeritavuse (Verogen, 2021).
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3. ANDMEBAASID

Laborites maaratakse DNA profiilid ning kui profiil on koostatud saadetakse see info uurijatele.
Selleks, et eksperdid ja uurijad saaksid viia kokku stiindmuskohalt leitud DNA sttdlase DNAga
on vaja lisaks andmebaase, kus oleksid inimeste DNA profiilid ning selliste andmebaaside
arendamine on votmetahtsusega kuritegude lahendamisel. USAs on FBI loonud andmebaasi
pidamiseks CODIS tarkvara, mida kasutavad mitmed riigid tle maailma, naiteks USA,
Suurbritannia, Soome ja Eesti ning seda on voimalik rakendada kurjategijate DNA profiilide
kokku viimiseks kuriteopaigalt saadud DNAga (Stanley, 2020).

Kuigi paljud riigid kasutavad andmebaaside pidamiseks CODIS tarkvara, on osadel riikidel ka
andmebaaside pidamiseks kasutusel enda tarkvara voi siis kasutatakse mdlemat tarkvaralist
lahenemist. Osad tarkvaralahendused nagu CODIS on riikidele riiklikul tasemel tasuta
kattesaadavad ning osad tarkvaralahendused on tasulised ning osadele riikidele ei anta ligipadsu
oma andmetele ka riikidevaheliste suhete tottu. Ka INTERPOLIil on olemas oma DNA
andmebaas (ENFSI, 2017),

3.1. CODIS

CODIS on FBI loodud DNA andmebaasi pidamise programm, millele on ligipaas k&igil USA
osariikide uurimisasutustel ning see on kasutusel ka paljudes Euroopa riikides. Sinna
programmi sisestatakse DNA proovidest méaratud DNA profiilid ning siis programm otsib
sellele taisvaste voi ka vBimalikud sugulaskandidaadid. Samuti vBimaldab tarkvara hinnata
vaste statistilist olulisust. DNA analttsimine on aja jooksul lainud odavamaks ja kiiremaks,

seega sellise andmebaasi osatahtsus kuritegude lahendamisel aina suureneb (Stanley, 2020).

3.2. AncestryDNA

Uks suurematest DNA andmebaasidest on AncestryDNA, mis integreerib analiiiisitud DNA
andmed inimese sugupuuga. AncestryDNA tulemused on suurepédrane lahtepunkt
perekonnaajaloo uurimiseks ja need vdivad aidata inimestel juba tehtud uuringuid

pohjalikumalt uurida (Ancestry, 2021).

EttevOte pakub ka DNA-testi nimega AncestryHealth, mis kontrollib geneetilisi riske ja kandja
staatust. (Ancestry, 2021)
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3.3. Geenivaramu andmebaas

Tartu Ulikooli Eesti geenivaramu on loonud riikliku biopanga, millega on liitunud umbes
200 000 inimest. Geenivaramu on andmeid kogunud aastast 2002. Geenivaramu kasutab
saadud DNA andmeid teaduslikel eesmérkidel ja liitunute personaalseteks teavitusteks.
Uuritakse haiguste ja geenide vahelisi seoseid ning seda, kas ja kuidas pdhjustavad DNA
erisused inimeste haiguste voi seisundite tekkimist. Geenivaramu DNA andmebaasi andmeid
on Inimgeeniuuringute seaduse kohaselt keelatud kasutada kuritegude uurimisse
(Geenidoonor, 2021) (Riigiteataja, 2021).
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4. DNA PROFILEERIMISE TULEVIK

Iga politseiuurija unistus on panna stindmuskohalt v6etud bioproov masinasse ning see annab
vastuseks kahtlustatava pildi. Parabon ( 11260 Roger Bacon Dr, Reston, VA 20190, USA;
https://parabon-nanolabs.com/) t66tas koos USA kaitseministeeriumiga vélja Snapshot
Kohtuekspertiisi DNA fenotlpiseerimise sisteemi, mis ennustab tapselt geneetilisi
esivanemaid, silmade vérvi, juuksevarvi, nahavérvi, tedretdhne ja ndokuju Ukskdik millist

etnilist paritolu inimestel (Parabon, 2020).

Kuna mdningaid tunnuseid méaravad osaliselt keskkonnategurid, mitte ainult DNA, esitatakse
kuvand vastava usaldusnivooga, mis peegeldab seda, mil mééral sellised tegurid mdjutavad iga
konkreetset tunnust. Selliseid tunnuseid nagu silmavarv, mis on keskkonna teguritest véhem

mojutatud, ennustatakse suurema tépsuse ja usaldusvéarsusega (Parabon, 2020).

Kui tavapdrane DNA profileerimine pdhineb STR vaste leidmisel ja statistilisel
interpreteerimisel, siis DNA fenottpiseerimise abil v@ib leida isiku kohta uusi marke, mis
andmebaasis ei kajastu ning seda kasutatakse alternatiivina siis, kui uurimine ei ole hegi
kahtlustatavani viinud. DNA fenotupiseerimisel kasutatakse tanapéevast SNP-tehnoloogiat,
mis omakorda on aluseks inimestevaheliste geneetiliste erinevuste kindlakstegemiseks
(Greenwood, 2016).

Paraboni laboris kasutatakse puuteproovidest DNA anallitsimiseks umbes 100000 SNP Kiipi.
Puuteproovide korral vdivad tuvastatud SNP-de arvud kogu uuritavate SNP-de arvust olla
madalamad, kui tavaliselt kliiniliselt véetud DNA materjali puhul. Paraboni laboris arvutatakse
ennustused Umber konkreetse valimi kohta. Kui saadakse 85%-lise kattuvus, Kliiniliste
proovide kattuvus on tavaliselt ~ 99%, eemaldatakse andmebaasist arvutuslikult 15%
puuduvatest SNP-de kdigist subjektidest ning arvutatakse tmber nende ennustusvaartused ja
seejarel vorreldakse uut ennustust usaldusvahemike arvutamiseks voérdlusprognoosidega
(Greenwood, 2016).

Oma l&henemist kasutades on Parabon korduvalt juhtinud korrakaitsjad kahtlustatavani.
Texases tunnistas Ules morva kahtlustatav pérast SNP-pohist kuvandit, mis oli loodud
morvapaigalt talletatud proovist. Ettevote ei avalda oma téOmeetodeid ega esita tksikasju
nende tookindluse kohta, vélja arvatud need, mis on véljastatud korrakaitseorganite poolt

ajakirjandusele (Greenwood, 2016).
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Tanapéevase forensilise DNA paradigma muutus kasutab niiid ka epigeneetilisi markerite
hindamist. Siiani on flusilistest tunnustest kdige rohkem uuritud silmade, juuste ja naha
varvust, samuti etnilist paritolu. Teave siindmuskohalt talletatud bioloogilise proovi doonori
vanuse kohta on samuti oluline. Siiani testitud erinevate metoodiliste I&henemisviiside seas on
hoolikalt valitud DNA markerite CpG saitide metulatsioonitundlik analliis andnud kd&ige
lootustandvamad tulemused, pakkudes prognoosimistapsust + 3-4 aastat, mis on védga heaks

lisatdendiks tunnistajate Gtlustele (Parson, 2018).

Vanuse hindamise molekulaargeneetiliste meetodite rakendamise peamine eelis on see, et neid
saab peamiselt rakendada mis tahes bioloogilise proovi korral. Mitokondriaalne DNA oli tiks
esimesi geneetilisi markereid, mida selles osas uuriti, kuna teadaolevalt muutub selle
nukleotiidjarjestus vananevatel inimestel, sealhulgas tduseb heteroplasmiate esinemissagedus
ja deletsioonide esinemine. Nende muutuste tekkemehhanismid ei ole veel hasti arusaadavad
ja nende modifikatsioonide seos vanusega on ainult nérk. Tuuma-DNA-s lihenevad teatavasti
telomeerjérjestused iga rakujagunemisega; kuid selle rakendamine vanuse hindamisel ei tundu
olevat lihtne. Varasemad uuringud leidsid suuri prognoosivigu, samas kui kategoorilised
ldhenemisviisid, milles kasutati 20 aastase ajaraamiga vanuserihmi, leidsid korge
prognoosimise tapsuse kvantifitseerides teatud T-rakuspetsiifilisi DNA mberkorraldusi veres,
keskmine absoluutne hélve [MAD] + 9,7 aastat). Sellegipoolest on kohtuekspertiisi rakendustes
soovitavad tdpsemad meetodid, mis véimaldavad tépset vanuse hindamist, ja oleks ainutksi

nende meetoditega rangelt piiratud (Parson, 2018).

Paljulubav meetod vanuse tdpsemaks ennustamiseks tekkis epigeneetika valdkonnast, kus
uuringute kéigus taheldati vanuse suurenemisega seotud globaalse DNA metiilimise taseme
olulist muutust. Inimese epigeneetiline kood labib elu jooksul diinaamilisi muutusi, reageerides
keskkonnateguritele, et moduleerida geeniekspressiooni. Samuti on teada, et geeniekspressioon
korreleerub inimese vanusega, kuid nii DNA metidlimise kui ka kogu genoomi hdlmava
MRNA meetodid selle teabe hdivamiseks ja kvantifitseerimiseks nduavad suures koguses
nukleiinhappeid, mida tlupilistes kohtuekspertiisides tavaliselt ei kasutata. Vanuse
hindamiseks nende markeritega kohtuekspertiisiproovides, mis sisaldasid ainult vdikeseid
koguseid DNA-d (<100 ng), to6tati vélja sihitud mMRNA ja CpG saidianaltiisid (Parson, 2018).
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Tuginedes kogu genoomi hdlmava ekspressiooni mikrokiibi andmetele 222 geenist, mida
ekspresseeritakse vanusega erinevalt, uuriti 9 mRNA markerite komplekti, millest 8 (NRCAM,
ABLIM1, LRRN3, NELL2, NOG, CCR7, AK5 ja SLC16A10) olid vanuseliselt allareguleeritud
ja 1 (CFH) valiti vanuseliselt koige korreleeritumaks koigi reguleeritud geenide seas.
Teadalased tegid gPCR testi verest ekstraheeritud DNA-I, mis oli normaliseeritud 2
majapidamisgeeni (ACTB ja GAPDH) abil, ning téheldati Gldist vaiksemat korrelatsiooni
vanusega (R2: 0,041-0,46) vorreldes esialgse mikrokiibi sdelumisega (R2: 0,36 —0,84). Kdige
lootustandvam kandidaat oli NRCAM - geen, mis néitas sGeluuringu andmekogumis koige
suuremat vanusekorrelatsiooni (R2 = 0,84) ja mdistlik vanusekorrelatsioon valideerimise
andmekogumis (R2 = 0,46). Ka&igil 9 mRNA markeril pdhineva vanuse prognoosimise mudeli
tulemuseks oli tldine R2 vaartus 0,523 (MAD = 9,2 aastat) (Parson, 2018).

Praegu on CpG-saitide analtitisimiseks kdige sagedamini kasutatav I&henemisviis bisulfiidiga
muundatud DNA jérjestusanaluiiis, mis deamineerib metileerimata tsutosiini uratsiiliks, samal
ajal kui metuleeritud tsttosiin ei muutu. HHlumina Infinium HumanMethylation450 BeadChip
abil on loodud suur hulk inimese metlilimismustri andmeid, mis on sageli otse
juurdepéésetavad avalikest andmebaasidest, mis pakuvad rikkalikku ressurssi epigeneetilisteks
uuringuteks vanust ennustavate testide valjatootamiseks. Vélja on to6tatud kvantitatiivne
ennustusmudel, mis pdhineb 71 markeril, mis on andnud korrelatsiooni tegeliku kronoloogilise
vanusega 0,96 keskmise veaga 3,9 aastat. Bocklandt jt. (Bocklandt S, 2011) uuris EDARADD,
TOMI1L1 ja NPTX2 promootoreid ja leidis, et ainult 2 CpG markerit seletasid 73% vanuse
varieeruvusest ja ennustasid kronoloogilist vanust siiljes tdpsusega + 5,2 aastat. Kokku 13
erinevas rakutlibis tootasid Koch ja Wagner (Koch CM, 2011) vdlja 5 CpG saidil p6hineva
mudeli, mille keskmine viga oli 9,3 aastat, samas kui Garagnani jt. (Garagnani P, 2012)
kirjeldas (ht koige lootustandvamat vanuse mdaaramise markerit ELOVL2, Spearmani

korrelatsioonikordajaga veres 0,92 (Parson, 2018).
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KOKKUVOTE

T66 eesmargiks oli uurida erinevate DNA profileerimise meetodite ning tuleviku meetodite
kohta. Uurimusest vOib jareldada, et DNA profileerimine on saanud asendamatuks osaks
teadlaste, kohtuekspertide, uurijate, kaitsjate ja kohtunike elus ning raske on ette kujutada elu
ilma selleta. DNA profileerimise meetodid ja tehnoloogiad on aja jooksul véga hiuppeliselt
arenenud ning tulevikus on lootust, et DNA analiiiisid annavad veel rohkem infot isiku kohta
ning ei ole ka valistatud, et on véimalik luua DNA abil isiku pilt. DNA profileerimise puhul on
kdige suuremaks kitsaskohaks DNA materjali talletamine stindmuskohalt, kuna iga inimene
jatab endast maha kill DNA jélje, kuid kuriteoga seostatava bioloogilise materjali kogumine ja
talletamine stindmuskohalt voib tihtipeale osutuda keeruliseks. Oluliseks arengukohaks on veel
DNA registrite Uhildamine, seal saab taksituseks riikide vahelised suhted, kuna ei soovita oma
andmeid jagada ning seetottu voivad jddda mdned kuriteod lahenduseta. Kindlasti on oluline ka
jalgida DNA profileerimise tulemuste rakendamisel ka muid téendeid, et valistada vale inimese

stddi mdistmist.
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RESUMEE

DNA profiling to identify individuals
Cristopher-Kevin Kunila

Summary

DNA profiling is an indispensable working method for investigating and solving crimes. It
makes it possible to differentiate individuals using biological samples gathered from the scene,
such as blood, semen, hair, contact samples, etc. DNA profiling has helped detectives already
over 30 years by now and DNA profiling methods and technologies have evolved by leaps and
bounds over time, and in the future there is hope that DNA analysis will provide even more
information about a person, and it cannot be ruled out that we will be able to create a picture of
a person using DNA.

The main purpose of this work was to focus on the analysis of DNA profiling. DNA profiling
methodologies in the context of crime resolution and the benefits and limitations of both. It also
provides a brief overview of the background to creating a DNA profile and some examples
where the criminal has been caught by the DNA profile, as well as counterpart examples. Also
to give examples of what are the possibilities of DNA profiling for the future.

The biggest problem in DNA profiling is the finding of the DNA material at the crime scene,
as each person leaves a DNA footprint, but the collection and finding of biological material
associated with a crime at the scene can often be difficult. Another important development is
the harmonization of DNA databases, where relations between countries become a hindrance,
as they do not want to share their data, and therefore some crimes may remain unresolved. It is
certainly important to monitor other evidence when applying DNA profiling results to rule out

any misconducts.
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