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0SSZEFOGLALAS

Az igazsaglgyi genetika mint korabbi hatartudomany, az ezredfordulén valt 6nallé tudomany-
nyd. Ahogyan az az elnevezésébdl is kitlinik, 6néllésdga mellett szorosan kapcsolédik egyarant
a genetikdhoz és a blinligyi tudoményokhoz, sajatsdgosan 6tvozi az egyik legdinamikusabban
fejl6do természettudomanyi teriilet és az egyik legkonzervativabb tarsadalomtudomanyi teri-
let kihivasait, kdvetelményrendszerét. Megallapitasait, kutatasi eredményeit nemcsak a tudo-
manyos kozvélemény keretei kozott kell indokolnia és fenntartania, hanem a birdsagi targyalo-
termekben, nemegyszer a vadlott szemébe nézve is meg kell ezt tennie. Léte és tevékenysége
ezért jogallami keretek kozott értelmezhets, mindezek nélkil funkcidjat veszti.

ABSTRACT

Forensic genetics evolved as a discrete field of science around the turn of the Millennium. As its
name indicates, forensic DNA analysis is intrinsically connected to both genetics and forensic
sciences, despite its existence as an independent scientific field. This science combines particu-
larly the challenges and requirements of genetics as a dynamic field of natural sciences, and law
as a conservative field of social sciences. The results and findings of forensic genetic research
have to be developed, validated and accepted not only in the scientific community but also in
the courtroom, often when directly looking into a suspect’s eyes. The existence and operation
of forensic genetics requires a legal framework of government laws. Without a well-developed,
pluralistic legal platform and background its function can be lost.
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BEVEZETES

Sherlock Holmes irodalmi szinrelépése (1887) — az egyre kiterjedtebb olvaso-
kozonségnek koszonhetéen — mar a koztudatban is megalapozta azt az igényt
¢s szerepvallalast, amit a természettudomanyos modszerek alkalmazasa jelenthet
az illegalis cselekmények valdsagnak megfeleld felderitésében. Jogallami keretek
kozott az adott biinliggyel kapcsolatba hozhato, a kiilonbozo helyszineken fellel-
het6é nyomok felismerése, dokumentalasa, biztositasa — begytijtése, megdrzése —,
vizsgalata és 0sszehasonlitasa napjainkban szamos, egyre boviild tudomanyterii-
letet érint, melyek alol a genetika sem lehet kivétel. Kutatok sora, igy Hans Gross
(1847-1915), Francis Galton (1822—1911), Alphonse Bertillon (1853—1914), vagy
éppenséggel Karl Landsteiner (1868—1943), Franz Josef Holzer (1903—1974) és Sir
Alec John Jeffreys (1950—) munkassaga jarult hozza ahhoz a folyamathoz, mely-
ben a korabban hatarteriiletként szamontartott tudomanyteriiletek torvényszéki
(forenzikus) tudomanyként o6nallésodtak. Habar a latin forensis — forum eredetti
kifejezést Europaban a 19. szazadban néhany orszagban az igazsagligyi-torvény-
sz€ki (gerichtliche, 1égale) szohasznalat valtotta fel, a terminologia valtozasa nem
jart egyiitt a terliletek kompetenciajanak megvaltozasaval. Az angolszasz jogte-
rilleten a kriminaltechnika mint tudomanyos fogalom kevéssé elterjedt, helyette
a forensic science (torvényszéki tudomanyok) fogalmat hasznaljak, amely alatt
rendszerint a természettudomanyos (szakértéi) modszerek alkalmazésat értik.
A zOomében angol nyelvii szakirodalom dominancidja miatt a targyi bizonyité-
kok felkutatasaval, vizsgalataval és értékelésével kapcsolatos tudomanyteriiletre
¢s tudomanyos ismeretanyagra vonatkozo ,,forenzikus” terminologia napjainkra
vilagszerte altalanossa, elfogadotta valt. Az utobbi masfél évtizedben hazankban
is azt tapasztaljuk, hogy a kriminaltechnika fogalma a szakmai és tudomanyos
nyelvbdl kiszorul, és azt a forenzikus tudomanyok elnevezés valtja fel. A magyar
koznapi szohasznalat ugyanakkor még valtozatos formakat (példaul bilniigyi,
igazsagligyi, torvényszeki, kriminalisztikai genetika) jelenit meg.

Edmond Locard (1877-1966) — ,,tout contact laisse une trace”, azaz minden
fizikai érintkezés nyomot, valtozast hagy hatra — paradigmaja egyre inkabb iga-
zoltnak latszik a mai, modern vizsgal6 eljarasok tiikrében. A korabban vizsgalha-
tatlan, csekély mennyiségii anyagmaradvanyokat is informativ médon analizalni
képes technologidk megjelenése és fejlodése — a hatalmas adathalmazok eseten-
kénti prediktiv feldolgozasat és elemzését lehetévé tevo informacios technologia
fejlédésével kardltve — szinte belathatatlan tavlatokat nyit a blinligyi-forenzikus
tudomanyok teriiletén is. A multbéli torténések jelen ideji adatok alapjan torténd
feltarasanak, majd jovobeli rekonstrualasanak, valdszintiségen alapulo elérejel-
zésének modszertanat napjainkban mar nemcsak egy erdszakos biincselekmény
jogi eljarasaban, hanem a vulkanologiatol a paleontologidig, a régészeti, dstorté-
neti és leszarmazasi kutatasokig egyarant hasznositjak. A hasonlosagok ellenére
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a torvényszéki tudomanyok Iényegi eltérése azonban nem hagyhato figyelmen ki-
viil. A torténeti, illetve az igazsagiigyi genetika példaul az alkalmazott modszer-
tanokban, a DNS kinyerésétdl a (le)szarmazas, a foldrajzi eredet valosziniisitésé-
ig analog, gyakran homolog formaban megegyezik, ugyanakkor az eredmények
értelmezése az elébbi teriileten ,,csupan” szakmai, tudomanyos vitat general, az
igazsagligyi genetikusok véleménye, szakmai vitaja azonban eredendden kozvet-
len jogkdvetkezményekkel is jar.

MI? = KI?— HOL? — HOGYAN? — MIKOR? —KIVEL/MIVEL? — MIERT?

Az igazsagiigyi genetika — hasonléan az egyéb, természettudomanyi alapokon
nyugvo torvényszeki teriiletekhez — a jogalkalmazoi kérdéseket tudomanyos kér-
désként megfogalmazva keres valaszt a targyi bizonyitékok kapcsan felmeriilo
kriminalisztikai problémakra. A torvényszéki vizsgalatok tudomanyos modsze-
rekkel végzett vizsgalatok, amelyek azonban nem tekinthet6k tudomanyos kisér-
leteknek. A multban leképzddott biolodgiai anyagmaradvanyok jelenben torténd
vizsgalata soran ugyanis a ,,kisérlethez” sziikséges paraméterek, valtozok nagy
szamban — esetenként ismeretlen és feltarhatatlan elézményként — komplex mo-
don érvényesiilhetnek. A komplexitasbol fakadd korlatozott reprodukalhatosag
mellett jelentds tényezd a vizsgalhatdé anyag sokszor rendkiviil behatarolt, cse-
kély mennyisége is, ami még inkabb fokozza a mintak egyediségét. A kondiciok
Osszessége miatt még a blinligyi helyszinek megfelelonek és optimalisnak tartott
mintai is szeszélyesen és sajatos modon viselkedhetnek a szakért6i eljaras soran
(Padar et al., 2019). Mindezek mellett a kis mennyiség, az alacsony cél-DNS-ko-
piaszam gyakran jar egyiitt az anyagmaradvanyok komplex keveredésével, isme-
retlen szamu donortol valé szarmazasaval.

A torvényszéki genetikus szerepvallalasa kettds, egyrészt — mikor a tettes a
vizsgalat id6pontjaban ismeretlen — vizsgalo (kutatd, nyomozo) funkciot, mas-
részt — mikor a genetikai bizonyitékot a biincselekmény kontextusaban értékeli —
értékeld (biralo) feladatkort tolt be (Gill et al., 2018). A kriminalisztikai kérdések
megvalaszoladsahoz a vizsgaloé feladatkor 1ényeges, esetenként elsddleges célja a
genetikai informacio forrasanak (source level) tisztazasa, azaz a genetikai infor-
maciot szolgaltatd biologiai anyag — MI? — azonositdsa. A forrasbol szarmazo
genetikai profil meghatarozasa (sub-source level) a szamitasba vehetd személyek
felkutatasaban, illetve az érintett személy(ek)tol valo szarmazas kiértékelésében
— KI? — jatszik szerepet. Annak tisztazasa pedig, hogy a bizonyitékként felhasz-
nalhat6 biologiai anyag milyen moédon — HOL? HOGYAN? (beyond-the-source/
activity level) — keriilhetett a kérdéses feliiletre, a DNS eseti koriilményeknek
megfeleld transzferének, illetve a mintabdl torténd visszanyerhetdségének vizs-
galataval torténhet (Taylor et al., 2018). Az idobeliség — MIKOR? — megallapitasa
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mas diszciplinakhoz hasonléan forenzikus szempontbol sem kevésbé obskurus,
a multban hat6é — példaul kornyezeti — tényezOk komplexitdsa a jelen bizonyité-
kainak nem elhanyagolhat6é dilemmajat jelenti. Habar a biologiai anyagok szer-
vezetbol torténd kikeriilése idejére — jelen ismereteink alapjan — a genetika nem
ad valaszt, a relativ id6 meghatarozasa — ti. milyen idds volt a szervezet, amikor a
bioldgiai anyagmaradvany kikeriilt beldle — az intenziv kutatdsoknak kdszonhe-
téen egyre pontosabba valik (Horvath—Raj, 2018). Végiil, de nem utolsésorban a
fizikai bizonyitékok laboratoriumi vizsgalata szinte soha nem képes valaszt adni
a MIERT?-re, de a genetikai és epigenetikai kutatasok ebben az esetben is a jog-
alkalmazdi hatarokat feszegetik (Palumbo et al., 2018).

A torvényszéki DNS-vizsgalat mintegy negyedszdzada keresi a megfeleld va-
laszokat a fenti kérdésekre Magyarorszagon (Padar et al., 2019). Ez alatt az id6
alatt ligyek ezreiben segitette a jogalkalmazok nyomozati és itélkezési munkajat,
tobb ligyben pedig olyan valaszokat tudott adni, melyek elsédleges mddon jarul-
tak hozza a gyanusitas ala vont személyek tisztazasahoz éppugy, mint a valodi
elkovetok blindsségének alatdmasztdsdhoz. A forenzikus genetika azonban mar
jo ideje nem tekinthetd csupan emberkozpontll tudomanyteriiletnek. A szerve-
zett vadvilagi blindzés, a fatalis allattamadasok vagy éppenséggel allatkinzasok,
a bioterrorizmus, valamint a biiniigyi helyszinek bizonyitékként szolgald, nem
emberi eredet bioldgiai anyagmaradvanyainak vizsgalati igénye tovabbi, széles
kord fejlodést eredményezett, amely napjainkban is progressziv modon folytato-
dik (Arenas et al., 2017).

KIHIVASOK

Az altalanos vélekedéssel ellentétben a genetikai vizsgalatok meglehetdsen kii-
16nb6zoek. A szamos modszer, valamint a modszerek kombinalasaval kialakitott
munkafolyamatok analdgiai mellett hatarozott kiilonbséget kell tenni az ismert
mintak/mintatipusok és az ellenérzott koriilmények kozott torténd vizsgalatok,
illetve az ismeretlen, esetleg felismerhetetlen mintak részben kontrollalhaté vizs-
galata kozott.

MINTAK — A biincselekmények helyszinén vagy a holttestrél biztositott biolo-
giai nyomok rendkiviil széles korét az elsddleges, illetve masodlagos nyomhor-
dozo feliiletek anyagaval €s ismeretlen eredetli additiv szennyezddéseivel kombi-
nalva belathato az a sajatossag, ami a forenzikus genetikai vizsgalatokat az els6
1épésektdl jellemzi (Burrill et al., 2019). Az Gsszetettség gyakran a mintak felis-
merését és azonositasat is megneheziti, esetleg ellehetetleniti. A kriminalisztikai
szempontok érvényre juttatdsa ezért a genetikus szakért6tdl esetenként nemesak
a molekularis technikak adekvat alkalmazasat, hanem a helyszini, a bonctermi
vagy a kiilonféle blnjeltargyakrol torténd relevans mintabiztositast is megkdve-
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teli. Arnyalja a problémat, hogy egy adott biincselekménnyel kapcsolatba hozhatd
biologiai nyom jelentdsége végso soron a késébbi bizonyitasi eljaras soran valik
egyértelmive.

A biologiai anyagok — akar egész tetemek — a szervezetbdl torténd kikeriilésiik,
illetve elpusztulasuk utan részben autolitikus, részben ismeretlen — reprodukal-
hatatlan —, komplex kdrnyezeti tényezoktdl fiiggd bomlasi folyamatokon men-
nek keresztiil, amely a vizsgalati mintak mindségét nagymértékben befolyasol-
ja. A folyamatok a biologiai valadékok felismerésére és azonositasara is hatassal
vannak. A genetikai bizonyiték forrasszintli azonositasat korabban kizarolag az
eltérd specificitassal és érzékenyseéggel bird valoszinlisit-enzimatikus, illetve
konfirmal6-immunologiai tesztek segitették, melyeket — a leginkabb degradalt
mintakbol — napjainkban mar a szovetspecifikus DNS-metilacios mintazat, illet-
ve mikrobiom, valamint az mRNS- és miRNS-vizsgalatok egészitenek ki (Derum
et al., 2019).

KIERTEKELES — A biiniigyi mintdk viszonylag ritkan fordulnak elé egyéb
kornyezeti anyagoktol elkiiloniilt, homogén formaban, ezért vizsgalatuk tul-
nyomo tobbségben az elsédleges nyomhordozoé valamilyen alkotorészével, il-
letve — a biologiai anyagmaradvanyok egy masik feliiletre torténd, valtozo mér-
tékll atvihetéségét kihasznalva — a masodlagos hordozdval egyiitt kezdddik.
Az atvitel/visszanyerhetdség hatékonysaganak osszetettsége mellett (Burrill et
al., 2019) az eredeti minta feliilszennyezésének kockazatat is figyelembe kell
venni, kiillondsen a csekély mennyiségli és/vagy degradalt mintaknal. Annal
is inkabb, mivel az eseti mintak jelentds része eredeti formajaban is tobb — is-
mert ¢és ismeretlen — alléldonortdl szarmazhat. A rossz minéségii, kis mennyi-
ségli, kevert mintak interpretalasa komoly kihivast jelent, amit szignifikansan
megnehezithetnek a kimutatott markereknél tapasztalhato allélkiesések, illet-
ve -tobbletek. Néha tudomasul kell venni, hogy a kiértékelési bizonytalansag
olyan mértéki is lehet, ami még akkor sem teszi lehetévé az objektivitast, ha
arra egyesek esetleg erds kisértést éreznek (Padar et al., 2019). A latens, degra-
dalt mintak mellett a komplex, kevert genetikai profilok — az informacio feldol-
gozasat segitd rendszerek integralasa ellenére — a kognitiv torzitas elsédleges
alanyai (Cooper—Meterko, 2019).

TECHNOLOGIA — A vizsgalatok elterjedésével, az eredmények laboratoriu-
mok kozotti megfeleltetésével és nemzeti és nemzetkozi adatbazisokba torténd
szervezOdésével parhuzamosan megjelend technologiai fejlesztések — a restrik-
cids hosszpolimorfizmus (RFLP) vizsgalatokat felvalto, rovid tandemszer( is-
métléseket tartalmazo markerek (STR) vizsgalata — a forenzikus genetika tor-
ténetében mar egyszer kikényszeritette a felhalmozott adatok ujravizsgalatanak
igényét, melyet azonban teljességgel megvaldsitani nem sikertiilt. Az STR-vizsga-
latok a genomidlis informacio6 toredékére fokuszalnak, igy a teljes — vagy kozel
teljes — genom vizsgalatat célul kitliz6 technologiak — next generation/massive
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parallel sequencing (NGS/MPS) — integralasa 11j kihivast jelent az eredmények
konvertalhatosaga terén.

A state of the art technoldgia rutinszerii hasznalata emellett uj attorésekkel, egy
lényegesen kibdviilt genetikai informacio megismerésével is kecsegtet, ugyan-
akkor az érzékeny adatok elérhetdségének és felhasznalhatosaganak dilemmaja
fokozddo, esetenként egymasnak fesziilé jogi és etikai érveket, vitakat general
(Shabani et al., 2018). A torvényszéki genetika fejlodése jogallami keretek kozott
az érvek ¢és ellenérvek figyelembevételével kell hogy megtorténjen.

A kognitiv technolégiai és infokommunikacios fejlesztések a forenzikus azo-
nositas teriiletein egyre tobb folyamatban jatszanak szerepet. A technologia és a
szakértok kozotti kommunikacio sikere a kognitiv folyamatok helyes megoszta-
san, az igy elérhet6 elonyok felhasznalasan, illetve a hatranyok kikiiszobolésén
alapul. Az igazsagiigyi genetika szamara tovabbi kihivast jelent az emberi meg-
ismerés 1j, informéacios technologiai kornyezethez torténd illesztése, €s az abbol
fakado kognitiv torzitdsok kockéazatanak csokkentése (Padar et al., 2020).

GENOM ES EPIGENOM

Az igazsagiigyi genetika kriminalisztikai alapvetéseknek koszonhetéen legin-
kabb — a kezdetekben szinte kizarolag — olyan molekularis markerek vizsgalatat
célozta meg, melyek az ¢letkortdl és a fiziologias allapottol fliggetlenek, nagy-
foku polimorfizmussal rendelkeznek, kodominansan fejezodnek ki, valamint a
szakmai ajanlasoknak ¢és standardoknak megfeleléen (URL1), teljességgel egyér-
telmten és reprodukalhaté modon hatarozhatok meg. A szempontok az 1990-es
évektdl kezdodden az STR kulcsmarkerekben testesiilnek meg, melyek vizsgalata
a genetikai ismeretekkel és technologiai fejlesztésekkel egyetemben napjainkig
folyamatosan valtozik. A genomi informacié — beleértve mitokondriumokat, il-
letve plasztiszokat is — rohamos béviilése szamos tovabbi, eltérd tipusu markert
¢és azok kiilonb6z6 populacidban valo felmérését eredményezte.

Az ivari kromoszomak, a mitokondrialis haplotipusok — uniparentalis marke-
rek — vizsgalatanak elterjedése és kiszélesitése még az Osszetett, tobb donortol
szarmazo6 mintak sub-source, illetve sub-sub-source értékelési szintjein is je-
lentds informaciotobbletet eredményez. A korabbiakban kizardlagosan preferalt,
idoben nem valtozo tulajdonsagok mellett az analitikai palettan megjelentek az
un. gyorsan mutalodoé lokuszok, melyekkel a kozeli leszarmazasi vonalak meg-
kiilonboztetése is elérhetd. A biallélikus markerek — egyetlen nukleotidot érin-
té (SNP), illetve inzercios/delécios (InDel) polimorfizmusok — mar nemcsak az
individuum azonossagara, hanem annak kiils6 megjelenésére (fenotipusara) €s
biogeografiai eredetére, metabolikus sajatossagaira vonatkozoan is lehet6ve te-
szik a prediktiv, nyomozati megismerést.
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Az RNS-szintli vizsgalatok torvényszéki integralasa leginkabb a molekularis
autopszia ¢és a bioldgiai anyagmaradvanyok forrasszintli azonositasa soran bir je-
lentéséggel. A DNS-tdl eltéréen az RNS-molekuldk a sejt-, illetve szovetelhalasi
folyamatokban a fiziologiai, valamint patofiziologiai mikrokornyezet fiiggvényé-
ben gyorsabban, illetve kiilonb6zé mértékben valtoznak meg. A szupravitalis je-
lenséggel Gsszefliggd biologiai aktivitas, illetve a posztmortem molekularis stabi-
litas emelheti vagy csdkkentheti a relevans RNS mennyiségét, igy hozzajarulhat
a halal id6pontjanak — posztmortem intervallum (PMI) — és a sériilések koranak
pontosabb meghatarozasahoz, a szdvetek/szervek funkcionalis allapotanak jel-
lemzéséhez (Podr et al., 2016), valamint a sériilések és a degradalt mintak sejt- €s
szovettipusanak azonositasahoz (Derum et al., 2019).

Ahogy fentebb emlitettiik, a forenzikus genetika korabbi dogmaja az érintett
egyedek azonossaganak megallapitasahoz az idovel — életkorral — nem valtozo,
alacsony mutacios rataval rendelkez6 markereket preferalta. Részben a techno-
logia fejlodésének, részben a ,,nyomozodi” szerepvallalas kihivasainak kdszonhe-
téen napjainkban azonban mar a genom ,,dinamikusabb” sajatossagaira, az élet
soran megnyilvanuld, kdrnyezeti hatasok altal befolyasolt varianciara fokuszal
(Vidaki—Kayser, 2017). Az epigenetikai valtozadsok a mutaciotol eltérden alta-
laban reverzibilisek, és viszonylag gyorsan kifejezédnek. A fobb epigenetikai
mechanizmusok — pl. citozin- és adenin-metilacd, hiszton-modifikacio, mik-
roRNS (miRNS) altal befolyasolt génexpresszio — fenotipusra gyakorolt hatasait
nak prediktiv analizise a ,,genetikai bizonyiték” fogalmat a genetikai nyomozas
iranyaba hajlitja. Habar egy feltételezett elkovetd fenotipusara vonatkozo rész-
leges informacid — pl. neme, leszarmazasi vonala, valosziniisithetdé populacios
eredete — megszerzését a konvencionalis markerek vizsgalata is elérhet6vé teszi,
a fizikai, fizioldgias jellemzoit, életmod- és életkor hii genetikai, nyomtatha-
to valtozatta konvertalhat6 ,,fényképét”, kriminolégiai hatterét — MIERT? — a
jogalkalmazo6 szamara valodszintlileg csak az epigenom vizsgélata teszi lehetové
(Vidaki—Kayser, 2018; Leshem—Weisburd, 2019).

Egy adott blincselekménnyel vagy akar az elkovet6vel kapcsolatba hozhatd
,genetikai bizonyiték” azonban korantsem kizarolag a human genomra terjedhet
ki (Arenas et al., 2017). Allati szérszalak, nyal, iirtilék, névényi tormelék, levél,
szaltoredek, pollen, alga vagy akar 6sszetett mikrobiom, mesterségesen manipu-
lalt anyagok, termékek, tradicionalis gyogy- vagy gyogyhatastunak vélt készitme-
nyek, ,,paradicsompalantaként” aposztrofalt kendertdvek reprezentaljak azokat a
genomokat, melyek vizsgalataval egy ismeretlen holttest személyazonossaga tisz-
tazhato, illetve egy gyanusitottbol elkovetd valhat. Az alkalmazott markerekkel
szemben tamasztott kovetelmények a human markerekkel azonosnak mondhatok,
de a faji sokrétiiség lehetdsége és a sok esetben korlatozott genetikai tudas, illetve
anyilvanos tudashalmaz — példaul nyilvanos genetikai adatbazisok — igazsagiigyi
kovetelményeknek nem megfeleld ellentmondasai ma még komoly problémat je-
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lentenek. Habar a nem emberekkel kapcsolatos biincselekmények prioritasa a
hatosdgok részérdl altalaban kisebb, a nem emberi eredetii bioldgiai anyagmarad-
vanyok vizsgalata az allatokkal kapcsolatos abtizusok, allattamadasok, vadvilagi
blindzés és természetkarositas kapcsdn mar Magyarorszagon is elengedhetet-
lenné valt (Zenke et al., 2015).

INFORMACIO ES KOGNICIO

Az elkdvet6 altal a helyszinen hatrahagyott molekuléaris bizonyiték informacio-
tartalmat a modern, tomeges szekvenalasi modszerek (NGS/MPS) rendkiviili
mértékben kibdvitették, bar a biiniildozés potencialis tarsadalmi haszna a sze-
mélyiségjogok érvényesiilésével konfliktusba is keriilhet (Vidaki—Kayser, 2018;
Shabani et al., 2018). Az informacids technologia alkalmazasat a korabbi, ma mar
»konvencionalis” vizsgalatként szamon tartott STR-profilok és profilkeveredé-
sek, illetve azok felhasznalasaval szervez6d6 nemzeti és nemzetk6zi adatbazi-
sok sem nélkiilozhették. A genetikai informacio forrasanak — helyszini mintak,
érintett vagy vétlen személyek, potencialis rokonok —, valamint adattipusanak
— STR-profilok, leszarmazasi és fenotipus markerek — tomegessé valasa azonban
a genotipust, potencialis alléldonort, rokonsagi/leszarmazasi kapcsolatokat valo-
szinisitd algoritmusok mellett egyre tobb, az adatelemzésen kiviil kognitiv mii-
veletek elvégzésére is alkalmas program és technologia felhasznalasat indukalja.
A kognicio, igy a forenzikus kognicio is — a technologiai invenciok ellenére — nem
mentes a kiilonféle torzitasoktol. A jogalkalmazai feltételrendszer az igazsagiigyi
genetikatol — mindamellett, hogy megallapitasait a bir6i mérlegelés korébe utal-
ja — hitelt érdemldséget ¢és megbizhatosagot var el, amit a vizsgald folyamatok
oldalarol nemzetkézi mindségiranyitasi eldirdsoknak valdo megfeleltetéssel ki-
van biztositani. A kognitiv oldal személyes volta azonban a jog altal nemcsak az
IT-megoldasok technikai paramétereinek beallitasaban és megbizhatdsagaban vi-
tathato (Padar et al., 2019).

A JELEN JOVOKEPE

A torvényszéki genetika fentebb vazolt kihivasainak megoldasa mellett a belat-
hat6 jovo az alkalmazott technologia automatizalasat, gyorsasaganak és standard
vizsgalati érzékenységének lehetséges megnovelését, mobilizalhatosaganak kiter-
jesztését valoszintsiti. A ,,lehetséges legkevesebb biologiai anyagbdl kinyerhetd
lehetséges legtobb informacio” célkitiizése hosszu ideje valtozatlan, ugyanakkor
mindennek varhatéan még inkabb konkluziv médon, de a jogi elvarasok mentén
kell eleget tenni. A forenzikus DNS-vizsgalatok mar multban is hatast gyakorol-
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tak a tobbi forenzikus tudomanyteriiletre, és ez a jovoben sem varhatdo masképp.
A vizsgélatok eredményein nyugvo szakértdi vélemény hitelt érdemldsége, az
esetleges hibas eredmények, illetve téves interpretaciok részben szakmai (Padar—
Kovacs, 2015), részben mindségiranyitasi (Nogel, 2017) és jogi (Kovacs, 2017)
eszkozokkel minimalizalhatok, melyekhez azonban a biintetdeljaras garanciainak
maradéktalan érvényesiilése sziikséges. A megoldando kihivasok kiterjednek a
mintabiztositas, a vizsgalat és kiértékelés folyamatara épplgy, mint az allamok
kozotti blinligyi informécidaramlas adattovabbitasi, illetve adatcsere folyamatai-
ra. A célok és elvarasok teljesithetosége a tovabbi kutatési erdfeszitéseket, illetve
azok eredményét nélkiilozhetetlenné teszi.
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