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„Gute“ und „schlechte“ DNA-
Spuren 
Ein Überblick zum aktuellen Stand der forensischen 
Molekularbiologie 

Die Einführung des genetischen „Fingerabdrucks“ ist eine Erfolgsgeschichte und die 
wohl größte Revolution in der Kriminaltechnik der letzten Jahrzehnte. Heute liefert die 
forensische DNA-Analyse Sachbeweise zur Belastung oder Entlastung tatverdächtiger 
Personen sowie Daten für die Identifikation der Opfer von Verbrechen und Katastro­
phen. Mit den Erfolgen steigen aber auch die Erwartungen. Folglich werden neben den 
klassischen Blut- und Sekretspuren zunehmend auch schwierige Probenarten routine­
mäßig untersucht, die wegen mangelnder Erfolgsaussichten (geringe DNA-Menge und 
-Qualität) bis vor kurzem noch kaum in Betracht gekommen wären. Weil man hier aber 
häufiger an Grenzen des Machbaren stößt, ergeben sich immer wieder neue Heraus­
forderungen. Im vorliegenden Artikel beschäftigen wir uns mit diesen besonderen 
Herausforderungen der forensischen Molekularbiologie und gehen u.a. der Frage nach, 
was „gute“ von „schlechten“ DNA-Spuren unterscheidet. 

Christina stein, 
FDZ-Forensisches DNA-

Zentrallabor der Medizinischen 
Universität Wien. 

Christian Gausterer, 
FDZ-Forensisches DNA-

Zentrallabor der Medizinischen 
Universität Wien. 

1. Warum ist die foren­
sisChe dna­analyse so 
erfolGreiCh? 
DNA hat eine Reihe charakteristischer Ei­
genschaften, die sie funktionell zu anderen 
Biomolekülen abgrenzen und als biometri­
schen Informationsträger für die Forensik 
besonders interessant machen. 

Das Erbgut aller heute lebenden Men­
schen ist im Grunde sehr ähnlich aufge­
baut (ca. 99,9 % identisch), jedoch gibt es 
zwischen den Individuen auch signifikante 
Unterschiede, die sich im Laufe des Le­
bens nicht verändern und somit eine Per­
sonenidentifikation zulassen (Jeffreys et 
al. 1985; Feuk et al. 2006). Außerdem trägt 
jedes zelluläre Körpermaterial derselben 
Person auch dasselbe DNA-Merkmal­
muster. Deshalb ist eine Zuordnung bio­
logischer Spuren zum Spurenverursacher 
mittels DNA-Analyse möglich. 

Die Weitergabe des Erbguts von einer 
Generation zur nächsten erfolgt nach be­
stimmten Ver teilungsregeln, wie sie in 
Grundzügen von Gregor Mendel bereits 
in der zweiten Hälfte des 19. Jahrhunderts 
beschrieben wurden. Darauf aufbauend 
lassen sich für eine genetische Abstam­
mungsbegutachtung je nach Fragestel­
lung geeignete Hypothesen erstellen und 
deren statistische Wahrscheinlichkeiten be­
rechnen (Gjertson et al. 2007). Angefragte 
DNA-Profile können also statistisch (unter 
Berücksichtigung der Häufigkeit ihrer ge­
netischen Merkmale in der Population) da­
hingehend bewertet werden, wie sehr sie die 
eine oder andere Hypothese unterstützen. 

Beim Ausführen krimineller Handlun­
gen ist es oft kaum zu vermeiden, dass 
unbemerkt DNA-haltiges biologisches 
Material übertragen wird (Locard-Regel: 
„Jeder Kontakt hinterlässt Spuren“; Locard 
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1930). Das gilt besonders für Situationen 
mit intensivem Körperkontakt bzw. wenn 
Sekret oder Blutspuren abgegeben werden. 
Zusätzlich ist DNA bei geeigneten Umge­
bungsbedingungen relativ stabil und bleibt 
mitunter längere Zeit gut analysierbar (s. 
Zur Haltbarkeit von DNA, S. 77). Bereits 
vorhandene Spuren lassen sich auch nicht 
leicht wieder beseitigen, und grundsätz­
lich ist es heute technisch möglich, selbst 
aus „Minimalspuren“ (z.B. einem mikro­
skopisch kleinen Hautschüppchen oder 
wenigen isolierten Zellen) ein DNA-Profil 
zu erstellen, welches zur Personenidentifi­
kation geeignet ist (Schneider et al. 2011). 

Um ein Profil für die nationale DNA-
Datenbank des Bundesministeriums für 
Inneres/Bundeskriminalamt zu erzeugen, 
werden aktuell in der Regel 17 nicht-co­
dierende „Gen-Orte“ (Loci) der DNA aus 
dem Zellkern untersucht, d.h. mit Hilfe 
der PCR-Methode in einer Reaktion si­
multan vervielfältigt (Multiplex-PCR) 
und anschließend die Fragmentlängen 
mittels Kapillar-Elektrophorese bestimmt 
(Schmid/Scheithauer 2010). Bei den un­
tersuchten Loci handelt es sich um einen 
genetischen Marker zur Geschlechtsbe­
stimmung (Amelogenin) und 16 hoch­
variable STRs (short tandem repeats), d.h. 
nicht-codierende tandemartige Wieder­
holungen kurzer DNA-Sequenzen aus 
wenigen (zumeist vier) Basenpaaren, wo­
bei die Anzahl der Wiederholungen indivi­
duell deutlich variieren kann. 

Die Chance, voneinander unabhängige 
Personen mit genau den gleichen Merk­
malsausprägungen (Längenpolymorphis­
men) in einem STR-Marker zu finden, ist 
eher gering (ca. 1/20 bis 1/100 per STR), 
und wird um ein Vielfaches geringer je 
mehr vergleichbare Loci typisiert werden. 
Die ermittelten Merkmalsmuster werden 
anschließend in einen alphanumerischen 
Code übersetzt an die DNA-Datenbank 

weitergeleitet und können dann für auto­
matisierte Abgleiche mit anderen Profilen 
herangezogen werden. Mit Hilfe der DNA­
Datenbank(en) können Zusammenhänge 
zwischen Straftaten hergestellt (z.B. Se­
rientäter, Wiederholungstäter) oder Tat­
verdächtige im Vorhinein als Spurenver­
ursacher sicher ausgeschlossen werden. 
Internationale Vereinbarungen und Be­
strebungen zum harmonisierten DNA-
Datenaustausch tragen darüber hinaus 
zur Bekämpfung der Kriminalität auch 
jenseits der Landesgrenzen bei. Überein­
stimmungen („Treffer“) zwischen STR-
Profilen werden eingehend überprüft und 
der Exekutive gemeldet. Je mehr STRs 
untersucht werden, umso geringer ist die 
Wahrscheinlichkeit einer zufälligen Über­
einstimmung. 

2. „Gute“ und „sChleChte“ 
dna­spuren 
In anderen Bereichen der Molekularbio­
logie ist es üblich, bereits bei der Ver­
suchsplanung viel Aufmerksamkeit der 
Probenoptimierung (Quantität, Qualität) 
entsprechend der jeweiligen Fragestellung 
und dem gewählten methodischen Ansatz 
zu widmen. Forensische Molekularbiolo­
gen können sich die Proben meistens nicht 
aussuchen, sondern sind gefordert, das 
Beste aus dem zu machen, was am Tatort 
hinterlassen bzw. von den Tatortbeamten 
gesichert wurde. Oft besteht anfangs aber 
nicht einmal Klarheit darüber, um welches 
biologische Spurenmaterial es sich über­
haupt handelt. 

Als Probenmaterial für eine DNA-Ana­
lyse zur Personenidentifikation eignen sich 
generell alle Gewebeproben (inkl. Hart­
gewebe wie Knochen, Zähne, Haare, Fin­
gernägel etc.), Körperflüssigkeiten (Blut, 
Speichel, Urin, Sperma) oder Gegenstände, 
mit denen die zu identif izierende Per­
son in körperlichen Kontakt gekommen 
ist (z.B. Kaugummi, Zigarettenstummel, 
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Zahnbürste, Taschentuch, mit Speichel an­
gefeuchtete Briefmarke etc.) bzw. wo eine 
Über tragung von Kör per material statt­
gefunden hat. Einer Mindestanforderung 
müssen die Proben allerdings genügen: Sie 
müssen minimale Spuren einigermaßen in­
takter Kern-DNA der betreffenden Person 
enthalten. 

Für die Rekonstruktion von Tatzusam­
menhängen kann es von entscheidender 
Bedeutung sein, zusätzlich zum DNA-
Prof il Informationen über die Ar t des 
Spurenmaterials zu erlangen. In der foren­
sischen Routine werden zur Spurencharak­
terisierung hauptsächlich biochemische, 
immunologische oder mikroskopische 
Nachweisverfahren eingesetzt (Virkler/ 
Lednev 2009). Zur Identifizierung man­
cher Spurenarten (z.B. menschlicher Haut) 
stehen bislang noch keine vergleichbaren 
Standardtests zur Verfügung, dafür aber 
neue, vielversprechende molekularbiolo­
gische Verfahren, z.B. RNA-Profiling oder 
DNA-Methylierungsanalyse (Nussbaumer 
2009; Sijen 2015). Diese Methoden sind 
allerdings bisher nur in wenigen Labors 
etabliert. 

Über die Erfolgsaussichten zum STR-
Prof iling liegen für die üblicherweise 
relevanten biologischen Spurenar ten 
langjährige Erfahrungswerte vor. Beson­
ders gute Erfolgsaussichten bestehen für 
Sekretspuren (Nase, Speichel), Blut und 
Sperma. Deutlich geringer sind die Erfolge 
bei latenten (unsichtbarem) Hautkontakt 
oder Berühr ungsspuren (Oorshot et al. 
2010). Bei Entstehung der „Hor nhaut“ 
findet in den Zellen der Außenhaut ein so 
genannter „programmierter Zelltod“ statt, 
wobei die DNA durch zelleigene Enzyme 
stark abgebaut wird (Candi et al. 2005). 

Die Aussagekraft von Kontaktspuren zur 
Rekonstruktion von Tatvorgängen ist oft 
viel geringer als die anderer Spurenarten 
(wie z.B. Sekret, Blut oder Sperma). Mit­
unter ist selbst fraglich, wie diese Spuren 

überhaupt an ihren Ort gelangt sind („Trans­
fer“) (Pfeifer et al. 2016). Minimalspuren 
können fallweise durch Aerosol-Antragung 
entstanden sein (z.B. durch Speicheltrop­
fen oder Hautschuppen), d.h. solche Spu­
ren können zwar, müssen aber nicht immer 
tatrelevant sein („Hintergrund-DNA“). Zu­
sätzlich kommen bei Kontaktspuren Aus­
nahmen zur Locard-Regel viel häufiger vor, 
d.h. es ist kein verwertbares STR-Profil, 
trotz nachweislich erfolgter Berührung, er­
stellbar (z.B. Fingerabdruck). 

Wieviel DNA bei ungeschütztem Haut­
kontakt über tragen wird, hängt ganz 
wesentlich von der Dauer, Intensität und Art 
des Kontakts ab. So wird beim Reiben an 
Gegenständen mehr Spurenmaterial über­
tragen als bei bloßem Halten oder Drücken. 
Bei privaten Gegenständen des täglichen 
Gebrauchs sind bessere Resultate zu erwar­
ten als mit kaum benutzten. An öffentlich 
zugänglichen, häufig benutzten Gegenstän­
den findet man üblicherweise Mischspuren, 
die wegen ihrer Komplexität (Anzahl der 
Spurenleger, Überlagerungen der Signale, 
Ausfälle von Signalen etc.) kaum jemals 
für die Zuordnung zu einem Individuum in 
Frage kommen. 

Natürlich spielt auch die Beschaffenheit 
bzw. Oberflächenstruktur des Spurenträ­
gers (glatt oder rau) eine wichtige Rolle. 
Spuren haften besser an texturierten Ober­
flächen als an glatten. Wegen der gerin­
geren Adhäsion lassen sich Spuren zwar 
schwieriger durch Berührung auf Gegen­
stände mit einer glatten Oberfläche anhef­
ten („primärer Transfer“), aber dafür kann 
das Übertragen der Spur auf einen anderen 
Gegenstand („sekundärer Transfer“) umso 
leichter stattfinden (Meakin/Jamieson 2013). 

Beim Sicher n von Spuren auf rauen 
Oberflächen ist es möglich, durch den 
Einsatz von Klebefolien mitunter deutlich 
bessere Ausbeute zu erzielen als beim Ab­
reiben mit Wattestieltupfern (Verdon et al. 
2013; dies. 2015). 
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Verschiedene Studien weisen darauf hin, 
dass sich Individuen hinsichtlich ihrer Eig­
nung bei Berührung auswertbare DNA-
Spuren zu legen mitunter deutlich unter­
scheiden können. Es scheint also „gute“ 
bzw. „schlechte Spurenleger“ zu geben 
(Kamphausen et al. 2012). Die Menge und 
die Qualität der DNA, die bei Berührung 
übertragen werden kann, kann vom Zu­
stand der Haut des Spurenlegers mitbeein­
flusst werden. Personen, die zu übermäßi­
ger Schuppenbildung neigen, hinterlassen 
häuf ig mehr Spurenmaterial. Patienten, 
die an bestimmten Hautkrankheiten (z.B. 
Atopisches Ekzem, Psoriasis) oder an Son­
nenbrand leiden, scheinen bei Hautkontakt 
tendenziell mehr DNA zu übertragen als 
Gesunde. Auch scheinen unterschied­
liche Hautstellen derselben Person unter­
schiedlich gut für einen Transfer geeig­
net zu sein. Der Einfluss genetischer und 
epigenetischer Faktoren ist naheliegend. 
Wichtig scheint dabei aber auch das Ver­
halten des Spurenlegers zu sein, z.B. das 
Händewaschen (Häuf igkeit, Zeitspanne 
seit dem letzten Mal, Durchführung) oder 
ob an der Haut des Spurenlegers Blut- oder 
Sekretspuren (typischerweise Nasensekret 
oder Speichel) haften, die bei Kontakt mit­
übertragen werden können. 

Die Probennahme erfolgt üblicherweise 
durch Abreiben mit Tupfern oder Abkleben 
mit Klebeband. Wichtig dabei ist die sorg­
fältige Dokumentation (exakte Position 
der Spur, Lagerungsbedingungen etc.). 
Die Analysestrategie kann für Spuren die 
mittels Tupfer bzw. Klebefolie asserviert 
wurden, später im Labor oft nur mehr sehr 
eingeschränkt optimiert werden. Für ein 
rascheres Reagieren auf neue Erkenntnisse 
im Zuge der Ermittlungen ist die Übergabe 
von Originalspurenträgern (bewegliche 
Gegenstände) in das Labor oft von Vor­
teil. Im Labor können z.B. latente Spuren 
durch Bestrahlung mit einer künstlichen 
Lichtquelle sichtbar gemacht werden. Der 

Transport sollte immer so erfolgen, dass 
die Integrität der Spuren dabei möglichst 
nicht beeinträchtigt wird. 

Das Risiko, wertvolles Probenmaterial 
zu verlieren, wiegt bei Minimalspuren 
besonders schwer. Nicht zuletzt deshalb 
sind forensische DNA-Prüflaboratorien 
um ständige Prozessoptimierungen be­
müht. Plastikwaren aus Polypropylen, wie 
sie häuf ig in Labors verwendet werden, 
können größere Mengen an DNA zurück­
halten, die nach Gebrauch mitentsorgt 
würden. Um derartige Verluste zu vermei­
den, kommen zunehmend Kunststoffe mit 
abweisender Beschichtung (mittels siliko­
nisierter oder fluorierter Polymere) oder 
ähnlich wirksamer Oberflächenstruktur 
(„Lotus-Effekt“) zum Einsatz, wodurch 
verbesserte Probenrückgewinnung und 
Reproduzierbarkeit bei geringeren Kosten 
erzielt werden (Lee et al. 2010). 

Bei der so genannten DNA-Extraktion 
wird die DNA aus Zell- und Geweberesten 
isoliert und von Spurenbestandteilen be­
freit, welche nachfolgende Analysen even­
tuell stören könnten (z.B. PCR-Inhibition) 
(Butler 2005). Je nach Fragestellung kann 
auch eine selektive Anreicherung der 
DNA bestimmter Zellfraktionen aus einer 
Mischprobe (z.B. Spermazellen aus einem 
Vaginal-Abstrich) durchgeführt werden. 

Alternativ kann die PCR-Analyse des 
Spurenmaterials auch direkt, d.h. ohne 
vorhergehende Aufreinigung der DNA, er­
folgen (so genannte direct PCR-Verfahren) 
(Ottens et al. 2013). Von kommerziellen 
Anbietern existieren direct-PCR-Kits und 
Protokolle, die v.a. für die STR-Analyse 
von „guten“ Spurenarten (insb. zur Analyse 
von Blut, Mundhöhlenabstrichen [MHA]) 
geeignet sind. Mögliche Vorteile dieses 
strategischen Ansatzes sind ein geringeres 
Kontaminationsrisiko sowie die Ersparnis 
von Zeit, Geld und Probenmaterial (keine 
Verluste durch Extraktion). 
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2.1 DNA-Quantität und -Qualität 
Der Extraktionserfolg kann abhängig von 
Spurenart, Spurenträger, Ausgangsmenge, 
Erhaltungszustand und Extraktionsme­
thode sehr stark variieren. DNA-Ausbeuten 
in Größenordnungen von Nanogramm (ng, 
d.h. Milliardstel Gramm), Pikogramm (pg, 
d.h. Billionstel Gramm) oder „nicht mess­
bar“ kommen vor. Die in der forensischen 
Routine gebräuchlichen STR-Analyse-
Kits liefern optimale Ergebnisse bei einer 
DNA-Menge von 0,5-1 ng per Reaktion. 
Als untere Grenze der einzusetzenden 
DNA-Menge sind etwa 30 bis 50 pg pro 
PCR erforderlich, um ein STR-Vollprofil 
erzielen zu können. 

Die Ausbeute an extrahierter, humaner 
DNA wird in der forensischen Praxis üb­
licherweise mittels quantitativer Echtzeit-
PCR oder (engl.) real-time quantitative 
PCR (kurz qPCR) bestimmt. Dabei handelt 
es sich um eine DNA-Vervielfältigungs­
methode nach dem Prinzip der herkömm­
lichen PCR, die aber zusätzlich noch eine 
Quantifizierung ermöglicht, d.h. über den 
Vergleich mit einer mitgeführten Standard­
reihe bekannter DNA-Konzentrationen 
kann auf die DNA-Menge in der Probe 
geschlossen werden. Wenn die Menge an 
Ausgangs-DNA (Probe) bekannt ist, kann 
die STR-Amplif ikation optimal durch­
geführt und Komplikationen vorgebeugt 
werden, welche durch zu wenig (Ausfälle, 
stochastische Effekte) oder zu viel (Arte­
fakt-Signale) an Proben-DNA bedingt sein 
können. 

Aktuelle qPCR-Kits können Kern-DNA 
in geringeren Mengen detektieren als in 
einer einzelnen Zelle enthalten ist (Ewing 
et al. 2016; Holt et al. 2016). Auf Grund 
dieser hohen Sensitivität wird die qPCR von 
einigen Laboratorien auch zur „Schwel­
lenwertdetektion“ bzw. zum Aussortieren 
von Spurenextrakten wegen zu geringem 
DNA-Gehalt verwendet. Weil aber aktu­

elle STR-PCR-Kits auch sehr sensitiv sind, 
sollte die Spurenprobenelimination, basie­
rend auf qPCR-Quantifikation immer nur 
mit Bedacht erfolgen. Die Messergebnisse 
der qPCR sind nämlich nicht absolut, son­
dern immer nur relativ (zur Standardreihe) 
zu verstehen. Deshalb sollten bei deren 
Interpretation hinsichtlich der Erfolgsaus­
sichten bei der STR-Analyse ganz wesent­
lich laborinterne Erfahrungswerte mitbe­
rücksichtigt werden. Alternativ ist auch 
der Einsatz der qPCR zur „Bestätigungs­
analyse“ möglich, d.h. ein nachträgliches 
Absichern von Negativergebnissen (d.h. 
Totalausfall bei STR-Amplifikation). 

Bestimmte methodische Varianten der 
qPCR erlauben eine Multiplexierung, d.h. 
die simultane Analyse mehrerer DNA-
Marker in einer Reaktion. So enthalten die 
in der Forensik gebräuchlichen qPCR-Kits 
u.a. so genannte „Qualitätssensoren“, wel­
che zusätzlich zur Quantifizierung noch 
Auskunft über Erhaltungszustand der DNA 
(Degradationsindex) bzw. das Vorkommen 
von PCR-Hemmstoffen (PCR-Inhibition) 
in einer Probe anzeigen. 

Der Deg radationszustand der DNA 
kann mitunter schwerwiegend sein, d.h. 
das hochmolekulare „Kettenmolekül“ mit 
Millionen Basenpaaren (bp) pro Chromo­
som, wie es in lebenden Zellen vorkommt, 
zerfällt in kleinste Bruchstücke von 100 
bp oder weniger (Alaeddini et al. 2010). 
Für die Erzeugung eines STR-Prof ils 
werden üblicherweise DNA-Abschnitte 
mit Fragmentlängen von ca. 100 bis 450 bp 
benötigt. Je schlechter der Erhaltungszu­
stand einer Probe ist, umso seltener kommt 
intakte DNA der erforderlichen Abschnitt-
länge vor. Bei schlechtem Erhaltungszu­
stand kann es sich paradoxerweise ergeben, 
dass zwar physikalisch-messbar (z.B. mit­
tels Fluoreszenz-Spektroskopie) genügend 
DNA vorhanden ist, aber die Schäden eine 
enzymatische Vervielfältigung mancher 
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STRs mittels PCR nicht zulassen. In sol­
chen Proben wird ein Signalverlust typi­
scherweise bei STR-Produkten mit zuneh­
mender Fragmentgröße beobachtet. Wenn 
also PCR-Inhibitoren oder abgebaute 
DNA vorhanden sind, ergibt sich dadurch 
oft ein genetisches Teilprofil mit partiellem 
(Allel-Verlust) oder komplettem Fehlen 
bestimmter Loci. Aktuelle STR-Kits ver­
folgen eine methodische Gegenstrategie, 
nämlich bereits beim Assay-Design die 
Größe der PCR-Produkte möglichst zu re­
duzieren. Ein wesentlicher Vorteil dieser 
kleineren STRs oder „Mini-STRs“ ist, 
dass die Datenbankkompatibilität beibe­
halten werden kann (Butler et al. 2003). 
Diese Kits sind zusätzlich auch noch sehr 
robust und unempf indlicher gegenüber 
PCR-Inhibition. 

2.2 Die Sequenzanalyse der mitochon­
drialen DNA 
Wenn Proben bereits so stark abgebaut 
sind, dass die STR-Analyse nicht mehr 
möglich ist, kann die Sequenzanalyse der 
mitochondrialen DNA (mtDNA) zum 
Einsatz kommen (Butler/Levin 1998). 
Mitochondrien sind die Organellen der 
Zellatmung und besitzen ihr eigenes 
DNA-Molekül, welches – anders als die 
Kern-DNA – als exakte Kopie und aus­
schließlich über die mütterliche Linie ver­
erbt wird. Weil es in menschlichen Zellen 
viele Mitochondrien gibt und jeweils meh­
rere Kopien mtDNA pro Mitochondrium 
vorkommen, ist die mtDNA insgesamt in 
wesentlich höherer Kopienzahl vorhanden 
und kann deshalb auch leichter nachgewie­
sen werden als die Kern-DNA. Jedoch ist 
das mtDNA-Testen ein zeitaufwändiges 
Verfahren und auf Grund der haploiden 
Natur der mtDNA-Vererbung sind die 
Daten für Identifikationszwecke bei wei­
tem nicht so aussagekräftig wie eine voll­
ständige Übereinstimmung in 16 STR Loci. 
Manchmal kann die mtDNA dennoch sehr 

nützliche Informationen liefern, z.B. bei 
Haaren ohne Wurzel, bei der Identifizie­
rung von verbrannten oder schlecht erhal­
tenen menschlichen Überresten, oder um 
irrtümlich Verdächtigte als Spurenleger 
auszuschließen. 

3. Zur haltbarkeit von dna 
Als molekularer Träger der Erbinforma­
tion ist es wesentlich, dass die Primär­
struktur der DNA, d.h. die Abfolge seiner 
Grundbausteine (Nukleotidsequenz) stabil 
ist. Die vier Basen Adenin (A), Cytosin 
(C), Guanin (G) und Thymin (T) werden 
in Nukleotideinheiten (je ein Molekül 
mit einem Phosphat-, einem Zucker- und 
einem Basenbestandteil) zusammengefügt 
und über die Phosphatreste als DNA-Ein­
zelstrang miteinander verbunden. Die Se­
kundärstruktur einer Doppelhelix (ähnlich 
einer gewundenen Strickleiter) wird durch 
Querverbindungen der Stränge über die 
Basen erzeugt (Watson/Crick 1953). 

Angesichts der Notwendigkeit, die gene­
tische Information dauerhaft zu erhalten, ist 
es nicht überraschend, dass die Phosphat­
bindungen der DNA-Einzelstränge weitaus 
stabiler sind als andere übliche biologische 
funktionelle Gruppen (wie Amide oder 
Ester). Jedoch müssen die Stränge auch 
spaltbar sein, um die Vervielfältigung der 
DNA (Replikation), strukturelle Flexibili­
tät und die Reparatur von DNA-Schäden 
zu ermöglichen. Die Spaltung der DNA 
wird in der lebenden Zelle von Enzymen 
(Nukleasen) mittels Hydrolyse kontrolliert 
durchgeführt. Solange Zellen leben und 
stoffwechselaktiv sind, wird die Integrität 
der DNA-Moleküle durch enzymatische 
Reparatur prozesse kontinuierlich auf­
rechterhalten (Christmann et al. 2003). 

Wenn eine Zelle (oder ein Organismus) 
stirbt, ist die DNA anfällig für Beschädi­
gung und Abbau durch Nukleasen (endo­
gen – d.h. intrazellulär – bzw. exogen – 
d.h. von Bakterien, Pilzen und Insekten). 
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Unter seltenen Umständen, z.B. wenn ein 
Gewebe nach dem Tod schnell einfriert, 
austrocknet oder die DNA an einer Mine­
ralmatrix gebunden wird, können DNA-
Moleküle dem enzymatischen Abbau 
entgehen. In solchen Fällen beginnen al­
lerdings langsamere abiotische (chemisch­
physikalische) Prozesse die DNA zu be­
einträchtigen. Manche dieser Prozesse 
sind ähnlich jenen, welche die DNA auch 
in der lebenden Zelle schädigen. Nach dem 
Tod werden sie jedoch nicht mehr durch 
zelluläre Reparaturprozesse ausgeglichen, 
wodurch sich Schäden allmählich anhäu­
fen. Eine längere Einwirkung von Hitze, 
Feuchtigkeit, ultravioletter Strahlung und 
Mikroorganismen erhöht die Geschwin­
digkeit der DNA-Schädigung und des Ab­
baus, was zu einer starken Fragmentierung 
führen kann, bis die DNA schließlich ihre 
Integrität verliert (Alaeddini et al. 2010). 

Interessanterweise gibt es aber keine ein­
fache, lineare Beziehung zwischen dem 
Alter einer Probe und dem Erhaltungszu­
stand der DNA. Wichtiger als das chrono­
logische Alter ist häufig die Umgebung, in 
der sich die Probe befindet. Eine Reihe von 
Faktoren, die ganz wesentlich zur Konser­
vierung beitragen, ist bekannt. Im Einzel­
fall sind allerdings Kombinationseffekte 
zu erwarten und deshalb mitunter auch 
Überraschungen möglich. 

Sensationserfolge aus der Forschung mit 
sehr alten DNA-Proben (Ancient DNA, 
aDNA) belegen, dass die Sequenzinforma­
tion grundsätzlich über einige hunderttau­
send Jahre hinweg bewahrt werden kann 
(Willerslev/Cooper 2005). Die ältesten 
authentifizierten aDNA-Befunde stammen 
aus dem Permafrost (Willerslev et al. 2003) 
und Bohrkernen aus fossilem Grönlandeis 
(Willerslev et al. 2007). Es ist also klar, 
dass konstant niedrige Temperaturen eine 
zentrale Rolle in der Langlebigkeit von 
DNA-Molekülen spielen. Bei der so ge­

nannten Kryo-Konservierung in flüssigem 
Stickstoff (-196°C) kann man DNA in 
einen „glasartigen“ Zustand (Vitrifikation) 
bringen, wobei molekulare Bewegungen 
stark abnehmen und somit chemische Re­
aktionen (z.B. spontane Hydrolyse) kaum 
mehr stattfinden (Lee et al. 2010). Den­
noch wird angenommen, dass DNA selbst 
unter idealen Bedingungen nicht länger als 
eine Million Jahre amplifizierbar erhalten 
bleibt. Das sind jedoch zeitliche Dimen­
sionen, die den Rahmen für Erfordernisse 
der Forensik (selbst bei Delikten ohne 
Verjährung) bei weitem sprengen. Für die 
forensische Laborpraxis ist die Lagerung 
der DNA-Extrakte bei -20°C üblich und 
erscheint hinsichtlich der aktuellen An­
forderungen für die STR-Profilerstellung 
praktikabel. 

Alle Lebewesen, die in heißen Lebens-
räumen (Wüsten, Thermalquellen etc.) 
vorkommen, haben Überlebensstrategien 
entwickelt, um hohe Temperaturen auszu­
halten. Extrem thermophile Mikroorga­
nismen (bestimmte Archaeen) wachsen so­
gar bei Umgebungstemperaturen bis über 
120°C. DNA wird auch von diesen Orga­
nismen dazu verwendet, um genetische In­
formation zu speichern und kann solchen 
Bedingungen offensichtlich standhalten 
(Cowen 2004). Es ist also nicht verwun­
derlich, dass auswertbare DNA-Spuren 
mitunter sogar auf Hülsen verschossener 
Munition, im Lauf von Schusswaffen 
oder auf Bauteilen detonierter Spreng­
sätze zu finden sind (Esslinger et al. 2004; 
Horsman-Hall et al. 2009). 

Demgemäß ist auch die kriminelle Praxis, 
Tatortspuren durch Brandlegung zu ver­
nichten, nicht unbedingt immer erfolg­
reich. In Studien konnte gezeigt werden, 
dass nach Zimmerbränden, begraben unter 
einer Ascheschicht, sehr wohl noch aus­
wertbare Spuren (z.B. Fingerabdrücke, 
Blutspritzer, aber auch DNA) zu f inden 
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sind (Tontarski et al. 2009). Für das Ent­
fernen der Asche wurde hier die Latex­
Spray-Methode angewandt. Das Erstellen 
vollständiger STR-Profile war mit DNA-
Spuren möglich, die gemessenen Tempera­
turspitzen bis ca. 300°C ausgesetzt waren. 
An dieser Stelle sei aber angemerkt, dass 
sich die Hitze nicht gleichmäßig im Raum 
verteilt, d.h. während an der Zimmerdecke 
oder direkt beim Brandherd Maximalwerte 
von etwa 1.000°C vorkommen können, 
sind in Bodennähe deutlich niedrigere 
Temperaturen (unter 200°C) zu erwarten. 

Die Personenidentifikation anhand von 
(teilweise) verbrannten oder verkohlten 
menschlichen Überresten (Gewebe, Kno­
chen, Zähne) mittels genetischen Fingerab­
drucks (STRs, mtDNA) ist abhängig vom 
Erhaltungszustand der Proben grundsätz­
lich möglich und lässt sich häufig rascher 
durchführen als über andere Verfahren 
(z.B. Zahnstatus). DNA aus verbrannten 
Knochenfragmenten kann allerdings auch 
bereits stark abgebaut sein, was eine ge­
netische Analyse erschwert oder sogar un­
möglich macht. Darüber hinaus sind stark 
verbrannte Knochen sehr anfällig für Kon­
tamination mit Fremd-DNA. Das äußere 
Erscheinungsbild der Knochen (gut kon­
serviert, halbverbrannt, schwarz verbrannt, 
blau-grau verbrannt, blau-grau-weiß ver­
brannt) gibt bereits Hinweise auf den Grad 
der Zerstörung und lässt Prognosen über 
Erfolgsaussichten der DNA-Analysen zu 
(Schwark et al. 2011). Jedenfalls sollte 
bei einer nach aktuellem Stand der Tech­
nik (d.h. Temperaturen bis jenseits von 
1.000°C, Dauer von mehr als einer Stun­
de bzw. je nach Körpergewicht eventuell 
länger) durchgeführten Feuerbestattung 
im Krematorium nur noch mineralisiertes 
Knochenmaterial (Asche) übrigbleiben, 
welches für eine DNA-Analyse unbrauch­
bar ist. 

Extrazelluläre DNA kommt in natür­
licher Umgebung (Wasser, Boden, Sedi­
ment) nachweislich vor, obwohl ein Ab­
bau ungeschützter DNA-Moleküle durch 
(saprotrophe) Bakterien und Pilze, die 
sich von toter organischer Materie ernäh­
ren, mehr oder weniger rasch stattfindet 
(Nielsen et al. 2007). DNA wird von den 
Mikroorganismen entweder als Nahrungs­
quelle oder als „Bauteil“ für die eigene 
Nukleinsäure-Biosynthese verwendet. 

Die Abbauraten in der Umwelt können 
beträchtlich variieren, abhängig von der 
mikrobiellen Aktivität (z.B. Trinkwasser 
oder Kläranlage) und allgemeinen Um­
weltbedingungen (z.B. Temperatur, Feuch­
tigkeit). Studien haben gezeigt, dass Frak­
tionen reiner DNA, die in Boden oder 
Wasser eingebracht werden, dem soforti­
gen Abbau mitunter entgehen und für un­
terschiedlich lange Zeiträume (Stunden bis 
Tage) nachweislich erhalten bleiben. 

In steriler, wässriger Lösung wird DNA 
hauptsächlich durch Hydrolyse oder die 
von Sauerstoff-Radikalen verursachten 
oxidativen Veränderungen an Zucker oder 
Basen geschädigt (Alaeddini et al. 2010). 
Abhängig vom pH-Wert lässt sich ein 
alkalisches Schmelzen der DNA-Doppel­
helix (bei pH ~12; kurzfristig reversibel) 
oder eine säurekatalysierte Hydrolyse 
von DNA-Bestandteilen (bei pH < 6.0; 
z.B. in Magen, Vagina oder auf der Haut) 
feststellen. 

Nicht zuletzt wegen steigender Energie-
und Umweltkosten ist in den letzten Jahren 
ein zunehmendes Interesse an der Lage­
rung von getrockneter DNA bei Zimmer­
temperaturen zu beobachten (Lee et al. 
2010). Das Entfernen von Wasser, z.B. 
durch DNA-Fällung in Ethanol mit an­
schließender Lufttrocknung oder durch 
Gefriertrocknung (Lyophilisierung), er­
höht die chemische Stabilität der DNA 
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zunächst durch Hemmung von Hydrolyse 
und Oxidation und zweitens durch die 
Verringerung der molekularen Mobilität 
bzw. der chemischen Reaktivität (d.h. die 
DNA nimmt einen „festen“ Zustand an). 
Restwasser, welches an DNA gebunden 
ist, kann in diesem Zustand noch immer 
als Reaktionspar tner wirken bzw. als 
„Weichmacher“ die molekulare Mobilität 
erhöhen. Durch den Zusatz von Addi­
tiven wie dem Zucker Trehalose kann ein 
starker, zusätzlicher Stabilisierungseffekt 
er reicht werden, indem eine glasartige 
Matrix erzeugt wird („Wassertausch“). 
Trehalose findet man in hohen Konzentra­
tionen bei bestimmten mehrzelligen Or­
ganismen (z.B. Bärtierchen – Tardigrada). 
Nach dem Prinzip der Anhydrobiose (d.h. 
„Leben ohne Wasser“) bilden diese Tiere 
während längerer Dürreperioden trockene 
Dauerstadien, können aber nach Benet­
zung durch Wasser einfach „wiederbelebt“ 
werden. Die Trehalose dient dazu die Zell­
strukturen (inkl. DNA) während der Dürre 
zu schützen. Mittlerweile existieren für die 
Lagerung getrockneter DNA verschiedene 
Technologien (u.a. auch auf Basis der An­
hydrobiose, inkl. synthetischer Speicher­
medien bzw. Trehalose-Derivat), die auch 
kommerziell angeboten werden (Frippiat/ 
Noel 2014). 

Will man DNA schützen, lagert man 
sie besser im Dunklen, denn ionisie­
rende Strahlung, wie u.a. auch die kurz­
wellige Ultraviolettstrahlung (UV) aus 
dem Sonnenlicht, kann eine Vielzahl von 
DNA-Schäden hervorrufen, wie Oxida­
tionen, Ein- und Doppel-Strangbrüche, 
chemische Veränderungen an Basen und 
Zucker, Quervernetzungen und die Bil­
dung von Thymidin-Dimeren (Alaeddini 
et al. 2010). Abhängig von der Strahlen­
dosis (Intensität, Dauer der Bestrahlung) 
können DNA-Spuren also stark abgebaut 
werden. 

Zumindest bei Tatortspuren im Freien 
sollten derartige Effekte berücksichtigt 
und entsprechend dokumentiert werden. 
Faktoren, welche die Auswirkungen der 
Strahlung mitbeeinflussen könnten, sind 
z.B. die geograf ische Lage (Nähe zum 
Äquator), die Höhenlage (Gebirge), die 
Tages- und Jahreszeit, lokales Wetter (Be­
wölkung), Reflexionen und Spiegelungen 
(Farbe und Material des Spurenträgers). 

Im Labor können durch Bestrahlung mit 
einer künstlichen Lichtquelle (z.B. Poli­
light, Superlight) latente Kontaktspuren 
sichtbar gemacht werden. Dabei sollte eine 
Exposition mit kurzwelligem Licht von ca. 
260 nm unbedingt vermieden werden, um 
die DNA in biologischen Spuren nicht zu 
zerstören. Die Lichtempf indlichkeit der 
DNA wird aber auch zur DNA-Dekonta­
mination (z.B. bei Werkbänken mit UV-
Bestrahlung) eingesetzt. 

4. die komplexität von dna­
misChproben 
DNA lässt sich in der Umwelt praktisch 
überall nachweisen, deshalb sind Tat­
ortspuren potentiell immer auch DNA-
Mischproben. Allerdings werden die in 
der Forensik gebräuchlichen STR-Kits im 
Zuge ihrer Entwicklung und Validierung 
ausführlich dahingehend getestet, ob sie 
human-spezifisch sind. Relevante Stör­
signale durch Kreuzreaktionen mit nicht­
menschlicher DNA sind also kaum zu er­
warten. 

Wenn DNA aus einer Spur mit biolo­
gischem Material von mehreren Personen 
analysiert wird, kann daraus ein gemischtes 
STR-Profil (Mischprofil) resultieren. Dies 
besteht z.B. aus dem DNA-Prof il einer 
Person, dem ein DNA-Profil einer zwei­
ten Person überlagert ist. Das ungefähre 
Mischungsverhältnis kann abgeschätzt 
werden, wenn die dem DNA-Prof il zu 
Grunde liegenden Rohdaten bzw. Signal-
werte (Peaks) im Elektropherogramm (d.h. 
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der grafischen Darstellung von Resultaten 
einer Elektrophorese-Analyse) betrachtet 
werden. Die aus den Signalflächen abge­
leitete quantitative Information des DNA-
Profils und das geschätzte Mischungsver­
hältnis werden dazu benutzt, bestimmte 
paarweise Kombinationen auszuscheiden. 
So kann der Abgleich eines Mischpro­
fils mit den Profilen von Tatverdächtigen 
erfolgen, um festzustellen, ob diese als 
mögliche Teilspurenverursacher in Frage 
kommen (Gill et al. 2006; Schneider et 
al. 2009). In manchen Fällen lässt sich ein 
so genanntes „hypothetisches Profil“ des 
Hauptspurenlegers aus einer Mischspur 
ableiten. 

Es ist dies noch relativ einfach, wenn 
ein hohes Mischverhältnis besteht und die 
Hauptkomponente des Mischprofils leicht 
ersichtlich ist. Ist hingegen die Nebenkom­
ponente des Profils von Interesse, ist das 
Profil selten klar bestimmbar. Kleine Peaks 
können von großen Peaks maskiert sein und 
es ist mitunter schwierig festzustellen, ob 
ein „wahres Allel“ vorliegt. Sehr kompli­
ziert kann es dann werden, wenn mehrere 
Spurenleger (mehr als zwei) beteiligt sind, 
bei ausgeglichenem Mischungsverhältnis 
(d.h. keine Differenzier ung zwischen 
Haupt- und Nebenkomponenten möglich) 
oder bei engem Verwandtschaftsverhältnis 
der Spurenleger. Zusätzlich ist bei Proben 
mit geringer DNA-Quantität und/oder 
-Qualität immer auch mit teilweisen oder 
gänzlichen Ausfällen von STR-Markern 
zu rechnen. Die Auswertung komplexer 
Mischspuren erfolgt auf Grund der Zahl 
der möglichen Allel-Kombinationen mit 
der Unterstützung geeigneter Software­
programme. 

Die Art der Probe kann bereits Hinweise 
darauf geben, ob bei der DNA-Analyse 
ein Mischprofil zu erwarten ist. Eine Blut- 
oder Sekretspur von einem einzelnen Spu­
renverursacher ergibt typischerweise ein 
STR-Prof il mit einer klaren Hauptkom­

ponente – wobei kaum zusätzliche Hinter­
grundsignale zu erwarten sind. 

Im Gegensatz dazu treten bei reinen 
Hautkontaktspuren erwar tungsgemäß 
Hintergrundsignale viel stärker hervor. Folg­
lich ist manchmal auch keine eindeutige 
Unterscheidung zwischen Haupt- und 
Nebenkomponenten möglich (Gill et al. 
2015). Selbstverständlich ist bei der Inter­
pretation/Plausibilitätsprüfung der Ana­
lyseergebnisse auch die Verwendung des 
Spurenträgers (ausschließlich privat oder 
öffentlich), die Art des Kontakts („Inten­
sität“) und Aspekte von DNA-Quantität 
(stochastische Effekte) und Qualität (Teil­
profile/Ausfälle) zu berücksichtigen. 

4.1 Die Y-chromosomale STR-Analyse 
Das Y-Chromosom ist ein Geschlechts-
Chromosom aus dem Zellkern, das aus­
schließlich über die väterliche Linie vererbt 
wird und nur in Männern vorkommt. Kom­
merziell erhältliche Kits zur Analyse von 
Y-chromosomalen STRs (Y-STRs) sind 
sehr sensitiv und geschlechtsspezifisch, d.h. 
sie erkennen minimale Spuren „männlicher“ 
DNA selbst in einer Mischprobe mit extre­
mem Überschuss an „weiblicher“ DNA. Es 
ist naheliegend, dass diese Methodik nicht 
nur zur Bestätigung des Vorhandenseins 
„männlicher“ DNA in einer Probe (z.B. 
bei Verdacht auf ein fehlerhaftes Ergeb­
nis beim autosomalen STR-Profiling mit 
Amelogenin), sondern häufig auch in der 
Fallarbeit bei Sexualdelikten eingesetzt wird. 
So können auch Kontaktspuren (z.B. bei 
Abwesenheit von Spermien bzw. Ejakulat 
eines vasektomierten Spurenlegers oder 
Material aus Fingernagelabstrichen eines 
weiblichen Opfers) oder Mischspuren von 
männlichen Spurenlegern (z.B. bei Grup­
penvergewaltigung) untersucht werden 
(Roewer 2009). Weil das Y-Chromosom 
über Generationen weitgehend unverän­
dert weitervererbt wird, kann es auch zur 
Klärung von Verwandtschaftsbeziehungen, 
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Abstammungsfragen (bio-geografische 
Herkunft) oder Fragen der menschlichen 
Evolution herangezogen werden. Aktu­
elle kommerzielle Kits detektieren neben 
den bereits länger etablierten (stabilen) 
Y-STRs, zusätzlich auch noch so genannte 
schnellmutierende Y-STRs (rapidly mutat­
ing Y-STRs), die eine deutlich höhere 
Mutationsrate aufweisen und folglich 
wesentlich öfter auch eine Differenzierung 
zwischen DNA-Spuren von sehr eng ver­
wandten Männern (Vater-Sohn, Brüder) 
zulassen (Ballantyne et al. 2012). 

5. dna­kontamination und 
dekontamination 
In Anbetracht der Tatsache, dass die Sen­
sitivität der forensischen DNA-Nachweis­
methoden seit ihren Anfängen erheblich 
gestiegen ist, gibt es große Bemühungen 
auch die Maßnahmen zur Kontamina­
tionsvermeidung und zum Nachweis von 
Kontaminationen ständig zu verbessern. 
Neben der üblichen Praxis des Tragens 
von persönlicher Schutzausrüstung (z.B. 
Labormäntel, Einmalhandschuhe, Mund­
schutz, Schutzbrille, Haarnetz) und der 
Verwendung (zertifiziert) DNA-freier 
Verbrauchsmaterialien, müssen eine Viel­
zahl von Vorkehrungen (z.B. Implementie­
rung eines Qualitätsmanagementsystems, 
Qualifizierungsmaßnahmen des Personals, 
Validierung von Verfahren/Prozessen, 
räumlich/zeitliche Trennung von Prozess­
abläufen; Zugangsregelungen/Kontrollen) 
getroffen und Verhaltensmaßregeln (Do-
kumentation/Beweismittelkette – „chain 
of custody“, Führen von Chargen-/Nega­
tiv-/Positivkontrollen) befolgt werden – 
sowohl bei der Spurensicherung am Tatort 
als auch bei den Untersuchungen im Labor. 

Kein System ist jedoch perfekt, und 
ungeachtet der strengen Präventionsmaß­
nahmen können DNA-Spuren übertra­
gen werden. Daher ist es unerlässlich, die 
Anstrengungen nicht nur zur Vermeidung 

von Kontaminationen zu erhöhen, sondern 
auch bei deren Erkennung. In forensischen 
Laboren ist es schon lange Standard, sämt­
liche DNA-Analyseergebnisse mit den 
Profilen der eigenen Mitarbeiter abzuglei­
chen, um Kontaminationen zu erkennen. 
Analog wird seit einigen Jahren durch 
Einsatz der Police Elimination Datenbank 
(PED) auch die Spurensicherung erfolg­
reich überwacht (Schmid/Scheithauer 
2010). Konsequenterweise wäre natürlich 
noch eine Erweiterung der Eliminations­
datenbank anzudenken, nämlich auf alle 
Mitarbeiter von Herstellerfirmen, die an 
der Produktion von Verbrauchsmaterialien 
für Forensik/Spurensicherung (s. Fall einer 
vermeintlichen Serienmörderin „Phantom 
von Heilbronn“) direkt beteiligt sind (Gill 
et al. 2010). 

Im Februar 2016 wurde von der Interna­
tionalen Organisation für Normung (kurz 
ISO) die Norm ISO 18385 („Minimiz­
ing the risk of human DNA contamina­
tion in products used to collect, store and 
analyze biological material for forensic 
purposes – Requirements“) als weltweite 
Norm für Hersteller von forensischen 
Produkten publiziert, die in der mensch­
lichen DNA-Analyse verwendet werden. 
Die ISO-Norm 18385 nimmt Bezug auf 
wachsende Bedenken in der forensischen 
Industrie hinsichtlich möglicher Kon ­
tamination von Verbrauchsmaterialien 
mit menschlicher DNA. Die enthaltenen 
Richtlinien sollen das Risiko der Verunrei­
nigung mit menschlicher DNA bei jenen 
Produkten, die zum Sammeln, Speichern 
und Analysieren von biologischem Mate­
rial verwendet werden, minimieren sowie 
die Überprüfung von Produkten vor ihrer 
Freigabe regulieren. Um der ISO-Norm 
zu genügen bzw. um ihre HID-Produkte 
als „ISO 18385 Forensic DNA Grade“ 
etikettieren zu dürfen, müssen Hersteller 
eine Reihe von Auflagen (vorhandenes 
Qualitätsmanagementsystem, Personal 
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zum Kontaminationsnachweis, Risiko­
management durch Risikobewertung und 
-minimierung von Kontaminationen durch 
menschliche DNA, validierte Reinigungs­
und Umweltmonitoringverfahren, Über­
prüfen der Produkte auf Kontaminationen 
durch STR-PCR, qPCR oder eine andere 
gleichermaßen empf indliche, validierte 
Testmethode) erfüllen. 

Weitere mögliche Maßnahmen zum Er­
kennen von Kontaminationen (oder Ver­
wechslungen) im Labor sind z.B. die Plau­
sibilitätskontrolle, das Wiederholen von 
Untersuchungsschritten, die Dokumenta­
tion von Chargennummern (Verbrauchs­
materialien, Reagenzien) und die lücken­
lose Kontrolle neuer Chargen. Durch 
laufende Schulungs- und Qualifizierungs­
maßnahmen können Mitarbeiter (Spuren­
sicherung, DNA-Labor) dazu befähigt 
werden, unerwartete Ergebnisse zu erken­
nen bzw. auf Plausibilität und die Möglich­
keit einer Kontamination (oder Verwechs­
lung) zu prüfen. Durch Dokumentation 
von Chargennummern und Kontrolle jeder 
Charge bei erstmaliger Verwendung kann 
eine Kontamination von Reagenzien oder 
Verbrauchsmaterialien erkannt werden. 
Durch Einhalten der „chain of custody“ 
können die Nachvollziehbarkeit aller Un­
tersuchungsschritte gewährleistet werden 
und bei Bedarf Doppeluntersuchungen 
durchgeführt werden. 

Zusätzlich zu den vorbeugenden Maß­
nahmen, welche helfen sollen, Verun­
reinigungen mit menschlicher DNA zu 
vermeiden, gibt es auch noch Verfahren 
(präventiv oder bei konkretem Verdacht) 
zur Dekontamination. In vielen Fällen 
wird es allerdings praktisch nicht durch­
führbar sein, alle vorhandenen DNA-Spu­
ren vollständig zu entfernen bzw. zu zer­
stören. Deshalb zielen gängige Verfahren 
zur DNA-Dekontamination darauf ab, die 
DNA so zu verändern (z.B. durch Abbau 

der DNA oder Modifikation der Basen), 
dass ein Nachweis mittels PCR einfach 
nicht mehr möglich ist. 

Für die Reinigung von Laboroberflä­
chen werden häufig verdünnte Natrium­
hypochlorit- oder Wasserstoffperoxid-
Lösungen benutzt. Als nicht-kor rosive 
Alternative können zur Behandlung von 
Oberflächen (oder Gegenständen) auch 
kommerziell-vertriebene Lösungen (z.B. 
DNA-ExitusPlus™) zum Einsatz kommen. 

Bei der industriellen Herstellung von 
„DNA-freien“ Verbrauchsmaterialien wird 
zur Endsterilisation (d.h. zur abschlie­
ßenden Behandlung der fertigen Produkte) 
heute routinemäßig die Begasung mit 
Ethylenoxid angewandt. Ethylenoxid (EO) 
ist ein farbloses, hochentzündliches und 
giftiges Gas, welches auch zur Sterilisation 
von Medizinprodukten eingesetzt wird und 
DNA (durch Basenmodifikation, Strang­
brüche) direkt schädigt (Neureuther et al. 
2014). Die EO-Behandlung wird in einer 
dichten Kammer durchgeführt und kann 
je nach Produkt und Sterilisationsanforde­
rungen von einigen Stunden bis zu mehre­
ren Tagen dauern. Nicht alle Produkte eig­
nen sich aber für EO-Behandlung, da die 
Verpackung der Produkte gasdurchlässig 
sein muss und bei manchen Teilschritten 
eine Luftfeuchtigkeit von 55–75 % benö­
tigt wird (Problem z.B. bei Wattestäbchen 
mit Trocknungsmittel). Eventuell könnte 
sich auch eine chemische Wechselwirkung 
mit EO nachteilig auf manche Produkte 
auswirken (z.B. erhöhte DNA-Bindung 
durch Oberflächenveränderung bei man­
chen Kunststoffen). 

Alternativ dazu ist die Endsterilisation 
durch ionisierende Strahlung (z.B. UV, 
Beta- oder Gammastrahlen) möglich. 
Allerdings sind diese Verfahren deutlich 
weniger effektiv als die Begasung mit 
EO, um die DNA (im Falle einer Konta­
mination) derart zu schädigen, dass sie 
nicht mehr amplifizierbar wird (Shaw et 
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al. 2008). Der Vorteil der UV-Strahlung 
ist, dass sie im Labor durchgeführt werden 
kann. Unter Berücksichtigung bestimmter 
Parameter (z.B. Abstand zur UV-Lampe, 
Belichtungszeit) ist es möglich, die Ef­
fektivität der UV-Sterilisation zu steigern 
(Tamariz et al. 2006). 

6. ausbliCke – trends – 
herausforderunGen 
Das „klassische“ STR-Profiling (d.h. die 
Vervielfältigung hochvariabler STR Loci 
durch PCR, gefolgt von einer automati­
sierten Fragmentlängenanalyse mittels 
Kapillarelektrophorese) wird in der Foren­
sik seit den frühen 1990er Jahren sehr er­
folgreich durchgeführt und ist noch immer 
der „Goldstandard“, um DNA-Profile zu 
erzeugen. Die aktuellen Verfahren (STR-
Kits, Elektrophorese-Systeme) sind tech­
nologisch mittlerweile sehr ausgereift (d.h. 
hohe Qualität, Robustheit und Effizienz 
bei gutem Kosten-Nutzen-Verhältnis). Das 
theoretisch-mögliche Potential der DNA-
Analyse für forensische Fragestellungen 
wird mit dieser Methodik aber bei weitem 
nicht voll ausgeschöpft und die Grenzen 
des Machbaren zeichnen sich deutlich ab 
(z.B. Probleme bei Mischspuren oder Mi­
nimalspuren). 

Neue Technologien zur Nukleotid-Se­
quenzierung (so genannte massive paral­
lele Sequenzierung [MPS]) (Tucker et al. 
2009) sind in den letzten Jahren immer 
mehr in den Fokus der forensischen For­
schung gerückt. Im Gegensatz zum klas­
sischen STR-Prof iling durch Fragment­
längenanalyse, wo in den nächsten Jahren 
kaum größere Entwicklungssprünge zu 
erwarten sind, gibt es beim MPS enormes 
Entwicklungspotenzial. MPS-Genoty­
pisierungsverfahren können problemlos 
DNA-Fragmente gleicher Größe analysie­
ren. Die Differenzierung von Allelen mit 
identischen Fragmentgrößen, aber unter­

schiedlichen Nukleotidsequenzen, verbes­
sert die Auflösung von Mischprofilen und 
hilft beim Erkennen von Artefakten (z.B. 
„Stutter-Peaks“). Mit MPS ist es möglich 
im Multiplexverfahren sehr viele unter­
schiedliche genetische Marker simultan 
zu sequenzieren. Zusätzlich zu den STRs 
können also z.B. Einzelnukleotid-Poly­
morphismen (SNPs) oder mitochondriale 
DNA gleichzeitig mituntersucht werden. 
Genom-Analysen können aber auch we­
sentlich tiefer gehen und im Einzelfall so­
gar die Unterscheidung zwischen eineiigen 
Zwillingen erlauben (Weber-Lehhmann et 
al. 2014). Allerdings gibt es bei aller Eu­
phorie auch Einschränkungen, welche dem 
kurzfristigen, breiten Einsatz der aktuellen 
MPS-Technologien in forensischen Labors 
entgegenstehen. Dazu zählen u.a. relativ 
lange, unflexible Arbeitsabläufe, gestei­
gerte Kosten und das Fehlen umfassender 
Richtlinien (STR-Nomenklatur; Kriterien 
für Datenanalysen und Speicherung der 
enormen Datenmengen) (Parson et al. 
2016). Jedenfalls wird die Molekularbio­
logie auch weiterhin ein innovativer, dy­
namischer und sich entwickelnder Bereich 
der Forensik bleiben. 

7. ConClusio 
Die forensische DNA-Analyse ist ein 
leistungsfähiges Werkzeug, um Sachbe­
weise zu erbringen, welche tatverdächtige 
Personen belasten oder entlasten können. 
Die Ergebnisse der DNA-Analysen sind 
prinzipiell im Kontext mit allen anderen 
Sachbeweisen und Indizien zu sehen. Um 
das DNA-Profil einer Spur hinsichtlich 
seiner Richtigkeit beurteilen zu können 
bzw. die Spur vor einem Gericht korrekt 
interpretieren zu können, ist das Wissen 
um den Sachverhalt, die Umstände und 
den Zeitpunkt der Spurensicherung sowie 
die Prüfung hinsichtlich möglicher Gele­
genheitspersonen notwendig (Plausibili­
tätsprüfung). Selbst einem vermeintlich 
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eindeutigen DNA-Analyseergebnis sollte vorhandenen be- und entlastenden Indi­
also kein unumstößlicher Beweiswert zu- zien entbehrlich macht. 
kommen, der eine Gesamtschau der weiter 
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