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Pourquol des analyses génetiques?

e Permet d'identifier 'auteur de I'attaque (si loup ou chien)
e Permet de faire des recours si TONCFS classe la prédation en “LOUP EXCLU”
e Permet d’identifier si 'animal est un loup ou un hybride

e Permet d’identifier les individus, et de dénombrer une population

® Permet de retouver les populations similaires dans le monde, et d’expliquer les origines.

Pourquoi les éleveurs? e eus)

e L'ONCFS ne nous avait jamais communiqué de résultats d’analyses génétiques malgré les prélévements effectués par leurs
agents et malgré nos demandes de retour d’analyses

e L’Oncfs a toujours REFUSE de faire des analyses sur les victimes, au service des éleveurs attaqués, ne faisant des
analyses QUE sur des échantillons-loups (crottes, poils) au service du suivi de la population-loups dans son expansion

e L'ONCFS a toujours sous estimé le nombre de loups et le pourcentage d'hybridation



Les prélevements

» Les prélevements sont effectués sur les animaux prédatés, les crottes,
des poils laissés par les prédateurs, ou sur des ossements

» Les personnes qui pratiquent les prélevements ont une notice
sur la méthode (matériel, précautions, consignes) et fiche de renseignement







B Procedure et déroulement des analyses génetigues

Le choix du laboratoire

Le choix du laboratoire s’est fait sur plusieurs critéres:
» la capacité a réaliser ces recherches génétiques sur les
loups
* lindépendance du laboratoire
» La base de données sur les canidés
« L'accréditation et la certification du laboratoire.

Gen

chtsmedizin
ir Himatopathologie GmbH
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suivi

Le laboratoire allemand FORGEN pratique la génétique médico-

légale a Hambourg.
Depuis 2016, il est certifié par le service allemand d’accréditation
selon la norme ISO 17025.

FORGEN réalise
Des tests de filiation
Des analyses génétiques, méme avec des traces minimales
Des analyses génétiques sur des animaux (identification des
especes, analyses de batardise sur des chiens )
Le typage de chiens, chats, chevaux, lapins, etc... a partir de
blessures par morsures.

Et il est expert aupres des tribunaux.

Les analyses sont réalisées avec les mémes normes de qualité pour
les échantillons humains ou animaux.

Docteur von Wurmb-Schwark est une scientifique qui a publié 80
articles dans des revues internationales, a réalisé plus de 150 rapports
et contributions scientifiques. Elle a aussi été formatrice a I'école de
police sur la génétigue médico-légale et enseignante responsable a
l'université de Kiel en biologie judiciaire.

Le docteur Jan-Hendrik MODROW est l'expert en génétique
animale et sa these de doctorat a été consacrée au typage génétique
des animaux.



Procedure et déroulement des analyses génetiques

Laboratoire possédant la CERTIFICATION QUALITE la plus haute (médico-légal) (DAKKS et dgab)

Deutsche Akkreditierungsstelle GmbH

Beliehere pemall § § Absats 1 AkkStelbeG i.V.m. § 1 Absatz 1 AkkStelleSEV

n der Multilateralen Abkomme g X V
\AF zur gegenseitigen Anerkennung PD Dr. Nicole von Wurmb-Schr
s kum Schless

Akkreditierung @

e Dir i foe Abkreditierung: I GribH hes1Atigh feermdl, dass das Prisflaborat orum

L1 .
achabstammungsgutacherin DGAB

ForGen Forensische Genetik und Rechtsmedizin
am Institut flir Himatopathalogle GmbH
Fangdieckstrale 75 A, 22547 Hamburg f N & urmb wark t thre O

den Berechen

proteen, Hurmsnemate el




Procedure et déroulement des analyses génetiques

L'échantillon....I'identification, puis premier test de salive
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B Procedure et déroulement des analyses génetiques

Préparation pour

['extraction : incuber dans Preparation de la PCR

un tampon de lyse (Réaction de Polymérisation Amplification de marqueurs
(différentes températures et en Chaine) multiplex pour les STR spécifiques au chien
durees) STR (Short Tandem Repeat)

spécifiques au chien




B Procedure et déroulement des analyses génetigues

Analyse de fragments specifiques . ;
par électrophorese capillaire Extraction d'ADN Verification des données brutes




Procedure et déroulement des analyses génetiques

Détection des fragments spécifiques
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B Procedure et déroulement des analyses génetiques

Le type d’analyse et le choix des marqueurs

Pourquoi ne pas faire d’analyse mitochondriale ?

L’ADN du méle (paternel= spermatozoide ) fusionne avec 'ADN femelle (maternel)
dans le noyau de l'ovule, mais les mitochondries de I'ovule ne captent pas cet ADN
paternel, et ne contiennent donc que 'ADN maternel= perte de l'information
géenétique paternelle dans les mitochondries.




B Procedure et déroulement des analyses génetiques

Le type d’analyse et le choix des marqueurs

Pourquoi ne pas faire d’analyse mitochondrial ?

L’ADN Mitochondrial n’est transmis que sur
,.T., les femelles : permet de remonter la lignée
EEE - maternelle.

TEE® FARE EFEtT® FEEFEH FEAF BEdAE

e rie e Br e e '

Schéma de synthése qui fonctionne chez tous
les animaux.




Procedure et déroulement des analyses génetiques

Le type d’analyse et le choix des marqueurs

Limite sur I'analyse mitochondriale

<

Analyse génetique
mitochondriale identifie
un chien

/
/
DI

&’.// PGS

Loup hybride

Analyse mitochondriale
détecte un loup pur.
L’analyse ne voit plus les
génes du chien présent!

7 ﬁanlyse genetique

mitochondriale identifie
le loup hybride comme un
loup normal




Procedure et déroulement des analyses génetigues

Le type d’analyse et le choix des marqueurs

Pour toutes ces raisons, le laboratoire allemand
ForGen a décidé de ne pas choisir I’'analyse
mitochondriale.



Procedure et déroulement des analyses génetiques

Le type d’analyse et le choix des marqueurs

Echantillon (salive, sang, os...)

A/

Chromosome

(39 paires)
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La chaine d'ADN est composée de millions de marqueurs et de differents alleles par marqueur. Pour les canidés, 99% des marqueurs
(en jaune) sont identiques entre un chien et un loup. Il reste un faible pourcentage de marqueurs spécifiques, c'est cela qui différencie
un chien d'un loup (rouge et vert). Sachant que le chien vient du loup, il y a quelques marqueurs spécifiques de loups chez les chiens,
c'est normal. Par contre, il ne doit pas y avoir de marqueurs specifiques des chiens dans les loups car les marqueurs spécifiques des

chiens sont dus a la domestication. S'il y en a, ¢a devient des loups hybrides.

Marqueurs non specifiques Marqueurs spécifiques de chiens
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Marqueur spécifique
recherché par les
laboratoires qui ne trouvent
pas d’hybride

Marqueur spécifique
recherché par ForGen, qui
cherche les marqueurs de loup
et de chien

HH HHHHH - HHE - A A A SHE

Loup: hybride détecté comme loup

hydride détecté

1 <HEHE - T

HF H e -I-HT-H# THH T H



Procedure et déroulement des analyses génetigues

Détecter des fragments spécifiques

Incertitude et certitude sur I

e Ddes au matériel :

- l'incertitude de la machine (1 ou 2 points sur 'allele) (comme l'incertitude
d’'une balance)

- Probleme de standard de mesure entre laboratoires. (comme par
exemple mesure d’'une surface d’'une maison, qui peut étre la mesure
intérieur, extérieur, ou sous avant toit) Un standard mondial de mesure
doit étre créé dans les mois a venir



Procedure et déroulement des analyses génetigues

Détecter des fragments spécifiques

Incertitude et certitude sur le

Les marqueurs sont des morceaux d’ADN qui caractérisent la morphologie de
I'animal. |l y en a des millions. Entre les chiens et les loups, il y a 99 % de genes identiques. Il faut donc
analyser les différences entre genes dans les 1 % qui restent. mais qui représentent encore des milliers de

marqueurs, plus ou moins pertinents.
Le choix des marqueurs est essentiel. Grace au séquencage du génome des loups et des chiens, il est
possible de détecter les marqueurs constants chez les loups et chez les chiens. C’est un travail fastidieux,

et délicat.

Le laboratoire Forgen a travaillé en collaboration avec d’autres scientifiques pour trouver des marqueurs
pertinents, qui caractérisent les chiens de diverses races, et les sous-especes de loups de divers pays.

10 Marqueurs ont été choisis avec soin par ForGen et d’autres scientifiques pour déterminer les
différentes races de chiens, et difféerents types de loups.

On peut en choisir 30, mais s’ils ne définissent pas un caractere particulier, ils ne sont pas décisifs
dans la détermination de I'espéce loup ou chien. (voir schéma précédant)



Procedure et déroulement des analyses génetigues

Détecter des fragments spécifiques

Incertitude et certitude

« Surla géenétiques
ForGen a une base de données de 700 chiens sur 100 races différentes,
essentiellement sur 'Europe. (minimum 5 par races)

Cette base de données est analysée avec les marqueurs identiques a ceux qui ont
éte utilisés pour les loups.



Procedure et déroulement des analyses génetigues

Détecter des fragments spécifiques

Incertitude et certitude

« Surla genétiques des
ForGen a une base de données de 120 loups de différentes origines geographiques,
avec 4 sous especes.
ForGen travaille avec des scientifiques internationaux pour ces références de loups.

Par contre, Forgen n’a pas la référence du loup « model » et pur italien
(hybridation reconnue a partir des annees 70 )



Les résultats

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Description d’'un exemple de résultat d’analyse ADN

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

2 Abstriche, Forensic Swab

Gewebeprobe, mit hellen und
dunklen Haaren

1312-17 Es wird ein Stiick des Gewebes
(Haut) abgeschnitten und
aufgearbeitet.
2 Abstriche, Copan

131317 1 Abstrich, Forensic swab

1314-17 3 Abstriche, Copan

nicht untersucht

Vortest auf Amylase, Extraktion von
Minimalspuren und Quantifizierung
von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Extraktion von Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Siehe Spur 1

$.0.

N4

Spur 3 (1313-17) Spur 4 (1314-17)

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. ~daten (VD)

Type de document que I'on regoit

Photos des échantillons envoyés



Description d’'un exemple de résultat d’analyse ADN

Les résultats

4, Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen
Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:
(2] Ergebnis
negativ

negativ
negativ

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

RINCIUIESEI VN

m".‘s g Kein Ergebnis

13 Merkmale in 9 von 11
Systemen:
PEZ1:119 =
FHC2054: 143/151 rscsl:z";ls‘t;h:?e
Augduliaod Schaferhund)
1312-17 PEZS: (92)/103
(Spur 2) PEZ12: 269 Wolf
AZERLY (40£2 %, lettische
PEZ6:177/181 Populaﬁ'on)
PEZ8:211/228
FHC2079: 273
SRY-Test: negativ

3 Merkmale in 2 von 11
1313-17 Systemen:
(Spur 3) PEZS: 92/116

SRY-Test: positiv

Vollprofil:
PEZ1:97/134
FHC2054: 155/170

Nicht méglich Nicht méglich

Hund oder Wolfmischling.

Das Allel 92" im System PEZ S
wurde bisher nur bei Wélfen aus der
lettischen Population nachgewiesen

Tableau des resultats d'analyses
(allemand)

Assoziationsanalyse nicht méglich,
da zu wenig STR-Systeme
nachweisbar.

Das Allel , 92" im System PEZ 5
wurde bisher nur bei Wélfen aus der
lettischen Population nachgewiesen.

Nicht méglich

Klammern: Sign.

FHC2010: 234/249
PEZ5:106/119

PEZ20:176

PEZ12: 262/268/296
PEZ3:109/129/137/146
PEZ6: 183/187

PEZ8: 212/232/252
FHC2079: 266/269
SRY-Test: (schwach positiv)

Nicht zu empfehlen

Amplitude autwelsen oder nicht
gering, SRY: Geschlechtsmarker, Y-C som

Mischprofil von mindestens zwei
verschiedenen Tieren, moglich Hund,
Wolf oder Mischling aus beiden.
Keine wolfsspezifischen Allele
nachweisbar.

en Merkmale in Linge {Basenpaare) nach Auftrennung in einem ABI3130 Genetic Analyzer sowle Anzahl der rholungieinheiten (eckige Klammern)
rhar bestimmt werden konnten. Diese werden in die As

sanalyie nicht einbezogen. Signale in




Description d’'un exemple de résultat d’analyse ADN

& Les résultats

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

N° échantillon

Liste des 10

marqueurs

Kein Ergebnis

13 Merkmale in 9 von 11
Systemen:

PEZ1: 119
FHC2054: 143/151
FHC2010: 226
PEZ5: (92)/103
PEZ12: 269

PEZ3: 111

PEZ6: 177/181
PEZ8:211/228
FHC2079: 273
SRY-Test: negativ

3 Merkmale in 2 von 11
Systemen:

PEZ5: 92/116

SRY-Test: positiv

Vollprofil:

PEZ1: 97/134
FHC2054: 155/170
FHC2010: 234/249
PEZ5: 106/119
PEZ20: 176

Nicht moglich

FCI-1-Hiitehunde

(40+2 %, lettische
Population)

Nicht moglich

Nicht moglich

Hund oder Wolfmischling.

Das Allel , 92 im System PEZ 5
wurde bisher nur bei Wolfen aus der
lettischen Population nachgewiesen

Assoziationsanalyse nicht moglich,
da zu wenig STR-Systeme
nachweisbar.

Das Allel ,92 im System PEZ 5
wurde bisher nur bei Wolfen aus der
lettischen Population nachgewiesen.

Mischprofil von mindestens zwei
verschiedenen Tieren, moglich Hund,
Wolf oder Mischling aus beiden.

Résultat des especes
d’individu (si
suffisamment de
marqueurs)

Resumeé



Les résultats

liste des 10
marqueurs

Description d’'un exemple de résultat d’analyse ADN

13 Merkmale in 9 von 11
Systemen:

PEZ1:119

FHC2054: 143/151
FHC2010: 226

PEZ5: (92)

PEZ12: 269
PEZ3:111
PEZ6:177/181
PEZ8:211/228
FHC2079: 273
SRY-Test: negativ

Alleles toujours par deux
(1 apport pére et 1 apport mere)

Parenthese = faible quantité

si un Allele, c’est deux fois le
MEME (exemple : 111= 111/111)

Si néegatif: femelle
si positif : Male



Les résultats

1 marqueur sur
10 analysés

3 alleles

4 alleles

Description d’'un exemple de résultat d’analyse ADN

Impossibilité (pas assez de marqueurs)

3 Merkmale in 2 von 11
Systemen:
PEZ5:92/116

SRY-Test: positiv

Nicht moglich

| Vollprofil:

PEZ1:97/134
FHC2054: 155/170
FHC2010: 234/249
PEZ5: 106/119
PEZ20: 176 -
w! 262/268/296 Nicht zu empfehlen
. 183/187
PEZ8:212/232/252
FHC2079: 266/269
SRY-Test: (schwach positiv)

2 alleles = 1 individu

Assoziationsanalyse nicht moglic

da zu wenig STR-Systeme
nachweisbar.

Das Allel ,,92“ im System PEZ 5
wurde bisher nur bei Wolfen aus der
lettischen Population nachgewiesen.

Mischprofil von mindestens zwei
verschiedenen Tieren, moglich Hund,
Wolf oder Mischling aus beiden.
Keine wolfsspezifischen Allele
nachweisbar.

3 alleles = 2 individus donc association impossible
4 alléles = 2 individus donc association impossible
5 alleles = 3 individus donc association impossible



Les résultats

Explication du pourcentage

FCI-1-Hutehunde
(55+2,75 %, z.B.
Schaferhund)

Wolf
(4012 %, lettische
Population)

Description d’'un exemple de résultat d’analyse ADN

ForGen recherche les 10 marqueurs spécifiques choisis.
Le résultat d’'une analyse donne le schéma ci dessous.

Pour avoir une meilleure compréhension, le laboratoire convertit les
résultats « histogrammes » en résultats « pourcentages » de loup et/ou

chien.

0678-17 Hybridwolf




Les résultats

SU0130-17

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebene

Beweisfragen

Ad |: Aus der Spur 1 (1311-17) lieR sich kein genetischer Fingerabdruck erstellen. Aus der Spur
2 (1312-17) und Spur 3 (1313-17) konnte ein genetisches Teilprofil erstellt werden. Aus der

Spur 4 (1314-17) lieB sich ein Vollprofil generieren.

Ad lI+I1: Bei Spur 1 (1311-17) und Spur 3 (1313-17) war eine genetische Assoziationsanalyse
nicht méglich, da keine oder zu wenig STR-Merkmale nachweisbar waren. Das Allel ,92" im
System PEZ bei Spur 3 konnte bisher nur bei Wolfen der russischen Population und keinem
anderem Canidae (n>1000) nachgewiesen werden. Der positive SRY-Test bei Spur 3 weist

auBerdem auf ein mannliches Tier hin.

Aus Spur 2 (1312-17, Haar/Gewebe) lieR sich ein genetisches Teilprofil erstellen. Die
Assoziationsanalyse weist hier auf einen Hund oder Mischling der Kategorie FCI-1-Hiitehunde
(552,75 %, z.B. Schaferhund) mit einem erhohten genetischen Anteil Wolf hin. Bei dieser Spur
ist kein sicheres Signal SRY nachweisbar, so dass es sich hier durchaus um die DNA eines
weiblichen Tieres handeln kdnnte. Das spezifische Signal kénnte aufgrund der schlechten
DNA-Qualitdt auch ausgefallen sein (allelic drop out), so dass hier keine sichere
Geschlechtsbestimmung durchgefihrt werden kann. Es kann sich hier also sehr wohl um ein
weibliches Tier handeln, wobei ein wolfsahnlicher Hund, der nicht in unserer Datenbank
vorhanden ist, nicht ausgeschlossen werden kann. Die uns zur Verfligung stehenden Rassen
(u.a. Wolfsspitz, Tschechischer Wolfshund) weisen simtlich keine derart hohen Ahnlichkeiten

zum wolfstypischen Muster auf.

Aus Spur 4 (1314-17, Abstriche) lieRen sich in allen Genorten spezifische Merkmale
nachweisen. Dabei zeigen sich hdufig mehrere Allele, die auf eine Mischspur von mindestens
zwei Tieren verursacht, hindeuten. Es kénnen nicht alle Merkmale sicher einem einzigen Tier

zugeordnet werden. Eine Assoziationsanalyse ist daher nicht empfehlenswert.

Die Allelkombinationen weisen allerdings samtlich auf einen stark erhohten Wolfsanteil hin.
Entsprechend kénnte hier geschlussfolgert werden, dass an den untersuchten Abstrichen
mindestens zwei Tiere nachweisbar sind. Eine genaue Aussage (Hund und Wolf, Mischling und
Hund, Mischling und Mischling) kann nicht gemacht werden. Da der Nachweis des Y-

spezifischen Merkmals nur sehr schwach ausfallt, konnte dies darauf hinweisen, dass die

Description d’'un exemple de résultat d’analyse ADN

Interprétation des
résultats de l'analyse
écrit en allemand.

Explication de
la méthode
d'analyse .

$U0130-17

Hauptspur von einem weiblichen Tier und die usitzlichen Merkmale von einem Riden

verursacht worden sind.

/O rer.nat Jan-Hendrik Mo
Foeemsischer Genetiter

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund
Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert, in einem laufenden
Qualititsmanageme: em eingebettet und aktuell akkreditiert (wenn nicht anders
beschrieben):
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Les résultats

SU0130-17

vor, so dass ebenfalls einfache Identititsuntersuchungen und Abstammungsanalysen durchgefihrt werden kénnen. Die
bendtigten Frequenzdaten hierzu sind einer naturwissenschaftlichen Doktorarbeit (Modrow, 2014, Kiel) entnommen und
werden laufend aufgestockt. Ahnlich wie beim Menschen, gibt es auch bei Hunden spezifische Haufigkeitsverteilungen, die
hier fir die verschiedenen Rassen spezifisch sind. Daher kann Gber eine Assoziationsanalyse mit den erhaltenen Daten eine
Zuordnung zu einer bestimmten Hunderasse durchgefihrt werden. Hierzu missen Daten fir die entsprechende Rasse in der
Datenbank vorliegen. Rassen, die hier nicht untersucht wurden, knnen durch diese Analyse nicht bestimmt bzw. zugeordnet
werden. Zusatzlich wird eine PCR-gestitzte Geschlechtsbestimmung durchgefihrt.

(15) Hinweise zur forensisch-genetischen Rissanalyse (nicht akkreditiert):

Unsere Gesamtbeurteilung bzgl. der genetischen Ubereinstimmung mit dem Wolf richtet sich nach dem Washingtoner
Artenschutzabkommen Artikel Il und den Mendel’schen Vererbungsregeln wie folgt:

>75% es handelt sich mit groBer Wahrscheinlichkeit um einen ,reinrassigen” Wolf.

<75 % und >25 %: es handelt sich mit groBer Wahrscheinlichkeit um einen Wolf-Hund-Hybriden der F1, F2, F3
oder F4 Generation bzw. deren Riickkreuzungen (B1-B4) oder einem der Hunderassen mit
hoher Wolfsahnlichkeit (Sallus Wolfshund und Wolfs-/GroRspitz) bzw. eines Mischlings
desselben bei den niedrigeren Werten.

es handelt sich mit groBer Wahrscheinlichkeit nicht um einen direkten Wolfsabkémmling,
sondern um einen Hund der zusatzlich angegebenen Rassen.

Gerechnet wird ab dem Nachweis von Merkmalen in 6 Genorten. Bei einem Nachweis von Merkmalen in 6 bis 7 Genorten
wird ein Korrekturfaktor von 15 % einberechnet, der das eigentliche Ergebnis korrigiert; bei einem Nachweis von Merkmalen
in 8 bis 9 Genorten betragt er 5 %. Dies dient dem Vermeiden falsch-positiver bzw. negativer Spezieszuordnungen. Angegeben
wird der Mittelwert.

*  Die Interpretation beziglich einer méglichen Zugehdrigkeit zum Wolf bezieht sich dabei auf die Untersuchung von
mehr als 700 Hunden aus (ber 100 Rassen, bei denen in keinem Fall mehr als 35 % genetische Ahnlichkeit zum Wolf
festgestellt werden konnte. Dabei werden die spezifischen Merkmalsmuster der Hunde mit denen der Wélfe im
Rahmen einer Assoziationsstudie verglichen. Die Merkmalsmuster entstammen eigenen Untersuchungen und
Literaturangaben (n=737, Broad Institute. 2014. Broad Institute, broadinstitute.com:
http://www.broadinstitute.org/scientific-community/data, Ganco, L., et al. Genetic diversity analysis of 10 5TR's
loci used for forensic identification in canine hair samples. Forensic Science International: Genetics Supplement
Series 2. 2009, 5. 288-289.)

Zusatzlich beinhaltet die Analyse den Abgleich mit Merkmalen, die fiir den Fuchs typisch sind. Auch hierzu wurden
eigene Daten erstellt und zusatzlich auf die aus der Literatur zurickgegriffen (n=68, A Multiplex PCR assay to
differentiate between dog and red fox: Forensic Sci Int Genet 2011 Nov 29;5(5):411-4. Epub 2010 Dec 29,M
Weissenberger, W Reichert, R Mattern/A marker set for construction of a genetic map of the silver fox (Vulpes
vulpes):) Hered 2004 May-Jun;95(3):185-94, A V Kukekova, L N Trut, | N Oskina, A V Kharlamova, 5 G Shikhevich, E F
Kirkness, G D Aguirre, G M Acland /Variation of short tandem repeats within and between species belonging to the
Canidae family: Mamm Genome 1995 Jan;6(1):11-8 M Fredholm, A K Wintera).
Alle von uns untersuchten Proben werden in eine von ForGen entwickelte und gefiihrte Datenbank eingespeist. Alle
Rissproben werden als Gruppe ,Risse” gefiihrt; alle Wolfsproben als Gruppe ,Wolfe”. Letztere wird weiter unterteilt in
LBaltische” und “russische” und ,lettische” Population. Im Rahmen einer Identitatsiberprifung und Assoziationsanalyse
werden neue Daten mit den in der Datenbank vorhandenen Merkmalsmustern abgeglichen und Ahnlichkeitswerte bestimmt.
Dies ermdglicht eine Zuordnung zu den Gruppen Riss, Wolf (mit Untergruppen), Hund (mit Untergruppen) bzw. eine
Zuordnung zu einer einzelnen Probe (,Match”) bei einer vollstindigen Ubereinstimmung. Im letzteren Fall wére auch Gber
die Bestimmung der Genotyphaufigkeit eine statistische Wirdigung einer Probenzugehdrigkeit moglich. Stimmt ein
Teilmuster mit einem Tier (berein, kann auch dieses biostatistisch berechnet werden. Da allerdings die Verwandtschaftsgrade
insbesondere bei den Wolfsgruppen nicht bestimmbar sind, kdnnen derartige Analysen nur als Anndherungswerte angesehen
werden.
SAA: Standardarbeitsanweisung

Le laboratoire a synthétisé le traité de ; s

Description d’'un exemple de résultat d’analyse ADN

Conf. 10.17 (Rev. CoP14) Animal hybrids

RECALLING Resol 213 on the problem of hybeids, adopled by the Corference of the
Partes at & second 1 (San José, 1979),

CONCERNED at species mncuded in should be ¢
0 5upport e controks on trade in the species nckided in Appendices | and i

THE CONFERENCE OF THE PARTIES TO THE CONVENTION

Appendx | or I shal be ¥ of the Canvention just as i they were fu

CITES (traité de Washington) précisant P S ey e

b) o 108 15 of @ species inchuded in Append |, the
included in Appendsx | (and =hal be eagible.

les pourcentages. e

pendac| spocies in such Ineage, o hybnds shal be treased
jed in Appendix I, and

) a5 2 guideline, the words “rocent Iincage’, 35 used in this Resolution, shall generally be
Inferpreted to refer to the prewious four generaions of the Ineage:

2. RECOMMENDS that, when Partes are condering the making of non-deriment findings, in
‘accordance wh Aricle ll paragraph 2 (a), or Afticke 1V, parageaph 2 (a), for specmens of hybiids
at are subfe me Convention, Mey take
10 the survival of the isted species; and

REPEALS Resoton Cont. 2.13 (San José, 1979) — Problem of Hybadds

% de genes de loups dans les différente races de chiens

Moyenne sur 101 races
(17% de génes de loups)
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(détails analyses en pieces jointe sur les piéces jointes)
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Les résultats : Pourquoi sont-ils différents avec Antagene?

Laboratoire de ’ONCFS I FORGEN

1 / Porigine des échantillons

Région et matiere de I'échantillon non indiqués | Pas de biais de sélection des échantillons.
(aucune idée de l'origine des échantillons) Lieu, matiére et date indiqués lors du prélévement

2/ le choix des marqueurs
12 suffisent pour l'identification (mais dont 6 10 marqueurs spécifiques choisis en

historiques de 'ONCFS qui ne trouvant pas collaboration avec d’autres scientifiques
I'hybridation ) spécificité” de recherche de race de chiens

3/ la base de données loups

- N’a pas de modéle de base de loup italien pur.
- Posséde des bases de données de loups de différentes
origines et de pays dont des purs

Base de données de loups hybrides ?
Loup italien est déja fortement hybridé

4/ analyses mitochondriales/nucléaires

Le rapport parle d’analyse mitochondriale dans les
conclusions page 9/18. Analyse mitochondriale ne
repére pas tous les hybrides. Peut étre une erreur
d'explication?

N’effectue que des analyses nucléaires. Résultat
et publication clairs.

5/ base de données de race de chiens

Pas d’indication sur la base de données race de chiens, ForGen indigue le nombre de race/ individu de
nombre d’individus/ avec les marqueurs utilisés dans les chiens analysés avec les 10 marqueurs utilisés
analyses . dans ces analyses.
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COUNCIL OF EUROPE

CONSEIL DE LEUROPE

comme I'explique “CONVENTION ON THE CONSERVATION OF EUROPEAN WILDLIFE AND NATURAL
HABITATS” a Strasbourg, 2-5 Décembre 2014 avec /'aide de Luigi Boitani, Eladio Fernandez-Galiano, Floor Strasbourg, 16 October 2014

T-PVS/Inf (2014) 15
. [Inf15e_2014.doc]
Fleurke, John Linnell and Jonathan Verschuuren 5 o

CONVENTION ON THE CONSERVATION OF EUROPEAN WILDLIFE
AND NATURAL HABITATS

Standing Committee

“ ... Il serait probablement plus approprié, en accord avec I'évolution Ssburg, 2 December 2014
des connaissances scientifiques, d'adopter une définition ad hoc —
APPLYING THE BERN CONVENTION ON THE CONSERVATION
. . % . . Y 2 de Sorte que ;tOUt OF EUROPEAN WILDLIFE AND NATURAL HABITATS TO THE
loup animal qui peut étre prouvé (génétiquement) avoir certains génes PROBLEM OF HYBRIDISATION BETWEEN

WOLVES (CANIS LUPUS) AND DOMESTIC DOGS

de chien et / ou (morphologiquement) avoir certaines caracteristiques
physigues de chien, soit considéré comme un "hybride loup-chien”. ..."

- An Analysis and a Proposal for a
Standing Committee’s Recommendation -

Prepared by
My Arie Trouwborst, Tilburg Law School

Source: CONVENTION ON THE CONSERVATION OF
EUROPEAN WILDLIFE AND NATURAL HABITATS” a
Strasbourg, 2-5 Décembre 2014




L es résultats Les résultats / hybridation / crane

L’analyse du crane pour la determination chien / loup / hybride

L’étude scientifique montre divers points de détail différents
entre I'espéce canis lupus lupus (loup) et canis (chien)

Source : Contributions scientifigues annuelles pour la recherche sur la chasse et la faune> Volume

40 Editeur: Professor dr. Dr.Michael STUBBE
Auteur de l'article: Professeur Dr. Hermann Ansorge (musée Senckenberg Gorlitz)

Dr.Maria Jahde (Musée Senckenberg Gorlitz)

thb. 5 Orbitalwinkel von Woif tlinks wnd Humd (n

Unterst Ietidurgsmuerkmale (16) von Walf (1inks ) ueid Humd trechus), nach Sosansas (197

Abb. 3 Qutlinative
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L’analyse du crane pour la determination chien / loup / hybride

4.0 vue dénsemble:
sorce d’image: ForGen - Hamburg

5 —-—

Wernher GERHARDS

Manteau et infos papier| © \Wernher Gerhards | Status:

e — date: 07.07.2017 07.07.2017
‘ De maniére significative point fixe page: 2von 13 M MeiRen
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evaluation craniology un canide e France 07.07.20

eite: 03 von 13
Kraniometrischer Vergleichskatalog von Canidenschadel:

( Wolf + Mischlingswolf + Wolfshund + Hund +)

wiss. Anthologie

Significatif

D sans jugement
. De maniere significative point fixe

nach von den Driesch 1976 und erweitert von Gerhards

Fiche de mesure des données:

Schlafenbeinbreite (LB)  43mm
Scheitelbeinbreite (MB) 60mm

Schadelbreite (ZyB) 125mm

Stirnform (FHS) M flach O mit StoB 7mm
Orbitaler Augenhohlenwinkel [ 50°

Schadellange (ToL) 246mm

Schadellange (CBL) 246mm

Schadellange (BaL) 230mm

Schadelhohe (SH)  97mm
Gesichtsschadellange (Fal)es2,6 % 132mm 53,6 %

Hirnschadellange (Nel) 37.4% 5  114mm 46,4 %

Hirnkapselvolumen = [

Basaler Eckzahn Fortsatz (43)
Eckzahnabstand (C1B) Oberkiefer (19) =
Eckzahnabstand (C1B) Unterkiefer (20) =
Eckzahnlange (0-m) 30mm Nuchal Ansicht
Eckzahnbreite  (w-x) 08mm '
Eckzahntiefe (n1-n2) 15mm

Pramolarenanzahl / Unterkiefer = 4x Anormalien:

Schneidezahne / Okklusion

Zahnreihenlange sinister (li) (TRL)

Zahnreihenlange dexter (re) (TRL)

51mm
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L’analyse du crane pour la determination chien / loup / hybride

-~

Flagelbeinfortsatz: @ wolfstypisch [ hundetypisch
Quadrantenschema: [ quadratisch/ M rechteckig
Pauken Ohrenblasen: M gro3 [ klein

(anach b) =

(cnachd) =
Narbenloch unten: M wolfstypisch [0 hundetypish
Narbenloch hinten: M wolfstypisch [0 hundetypisch
Nasen Alveolenloch: M wolfstypisch [0 hundetypisch
Nasenbeinlange (NaL) 54mm
Nasenbein Proportionslinie (NaP): kurz lang 770mm
Maximale Nasenbeinlange (MNaL) 66mm
Keilbein: [0 wolfstypisch I hundetypisch
Mittelfurche: B wolfstypisch [0 hundetypisch
Pflugscharbein: O wolfstypisch [0 hundetypisch
Sagitaler Schadelkamm: [0 ausgepragt M wenig < 70mm
Gaumenbein / Choane: [ wolfstypisch M hundetypisch

Siebbein - Ala: 0 wolfstypisch [ hundetypisch
transverse glenoid fossa (TF): [ wolfstypisch O hundetypisch
alisphenoid canal (AC): [0 wolfstypisch M hundetypisch

Unterkieferlange (MdL) 185mm
Unterkiefernohe (MdH)
Unterkiefer Molar1 sinister - Lange 25mm dexter - Lange 25mm

- Breite 17mm - Breite 77mm
Unterkiefer Molar2 sinister - Lange 70mm dexter - Lange 10mm

- Breite  9mm - Breite 9mm
Info:
eine exakte Messpunktfixierung ist mit einem Laser - Rotpunkt durchfihrbar !




| es résultats Les résultats / hybridation / crane

évaluation craniology un canidé e France 07.07,2017 2 i i idé : @Legende:

Sote: 04 von 13

Ponsor - HGRE = .| “ Significatif
1.0 trous cicatrices arriéres: (foramen supramastoideum) ) 5.0 cran de cran de nez: e ‘ ou p

> Les trous arriére cicatrices (A + B) sont relativement grandes, irréguliéres,

> L'encoche encoche du nez V est clairement en forme. N ¢ . .
n r;:réése]nle cirltulaire des deux cotés. B A Cependant } { - . Chlen SanS Jugement
> Résultats = loup : :

. > dans la paroi osseuse nasale gauche est une importante ONU
de reconnaitre la régularité qui zuzuord- chien a la mode nen est.
> Résultats = tendance loup vers chien

. De maniere significative point fixe

6.0 Knochenfuge: (pariétal / os temporal)
> La Knochenfuge entre pariétal (pariétal) et
D Os temporal (os temporal) n'existe pas et est sclérosé.
> Parce que c'est 'age sclérosé Knochenfuge
. : b pour déterminer les canidés bien au-dessus de 24 mois de la vie.
2.0 pente Fore de téte (FHS): \
n > La distance FHS est=5,5 mm. 3 -
> Résultats = loup

Gesichtsschadel

7,0 Sagitalcrete: (Christa sagistalis)
> Le Sagitalcrete: est par I'age de 24 mois de la vie
trés faible et est donc contre-forte
exigeant une identification wolfish.
> = Chien Trouver

3.0 canal alisphénoide: AC

> Les trois trous ouverts (1+ 2 + 3) ne sont pas connectés au canal 8,0 extension _de la jambe de l'aile_: (processus ptérygoide du maxillaire
. AC reliés entre eux. \ “ > L'extension de la jambe de I'aile (A + B) se trouve sur les deux

> = Chien Trouver & ; cétés du mandrin en forme de
Trouvées.

> Résultats = loup

9,0 vessie oreilles (Bulla tymenica)

> Les deux oreilles sont de forme ovale et les bulles bds.
Smashed, mais ni de mesurer encore utile dans la forme de base.

> Proportionnels a ces deux oreilles bulles ovale et la taille
relativement peu caractéristique petit pour ¢
un loup, mais mais visiblement trop grand
pour un chien.

>A>B =30 mm

; C>D=20mm
4.0 Orbital temporelle - coin de I'cail: > Résultats = loup
“ > L'angle de I'oeil orbital est sur les deux cotés de 50 °
> = Chien Trouver
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: : : _p Légende:
evaluation craniology un canide e France 07.07,2017, évaluation craniology un canidé e France 07.07,2017 ® g

. loup “ Significatif

10.0 Lapiniachse: 2 >Lech t 2 broch fi de 9
> La Lapiniachse dans la machoire supérieure se prolonge bien derri : n > :é;g?,??&i;rmmce SR S R . Ch |en sans Juge me nt
et choane. ’
> Résultats = loup

. De maniere significative point fixe

11,0 ligne proportion de nez (PNA):
. > L'axe de I'os nasal (Tr> G) est sensiblement court.

LB 17,0 sphénoide:
> = Chien Trouver i N n

> Le sphénoide est en forme de coin significative (A)
> Lorsque loup 'os sphénoide est la forme d'une halle
> = Chien Trouver

Bl P
12,0 crane longueurs en%: A ““'"ja, 18,0 couture sphénoide: (sphénoide)
> Skull longueurs en% = = Nel crane = 11,4 cm = 46,4% Y AT S e ) u > Est dlairement visible La couture sphénoide (B) avant
n Fal ==13.2 cm FACIALE = 53,6% > Résultats = loup
CBL = longueur totale = 24,6 cm
> De maniére significative le loup est toujours un Nel de 37,4%
> = Chien Trouver

13,0 schéma Quadrant: ’ y
> Le diagramme de quart de cercle (voir rectangle jaune) est clairemd ! ; . 19,0 signifie rainure de crane (occipital de squames)
. forme carrée. \ > La volte en forme de lobe a I'arriére en haut de la téte est claire-
> Dans le chien ce quadrant serait carré = / o ment prononcé.
> Résultats = loup . Bay > Résultats = loup
; y Rapport d'aspect de

14,0 colonne pétreux: (petrabasialis de fissure)
> La colonne de I'os temporal est longue, en forme de fente, courbé,
. aussi clairement 50% de la longueur de la vessie tympanique. & h Y
> Résultats = loup - 1 20,02 P4 M 1-2:
' ¢ . > La longueur de P4 (21 mm) est supérieure a la longueur de M1-2
(23 mm)
> = Chien Trouver

15.0 Alveolar hole at the nasael hol: (Canalis incisivus)
> The alveolar hole (C) lies clearly in front of the two nasal holes

R
> Result = loup
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23,0 réglage de la position de P3:

> La prémolaire 3 (P3) dans la machoire supérieure (maxillaire)

montre une légére touche (jaune défrisage
. ungsverlauf) de la position de réglage

représenté sur la Chien direction indiquée

> L'ensemble du parcours de I'axe Kulissen-
ligne est trés trapu et énergique.

> = Chien Trouver

24.0 zygomatiques feuilles: (Os jugale) !
> Les deux arcades zygomatiques, en dépit de leur corruption dans
le conserve encore de la conception bien.

. > Les deux arcades zygomatiques sont cependant visibles dans la
gorge étroite développée, a 'age de plus de 24 mois est tout a fait
anormal pour un vrai loup.

> = Chien Trouver

25,0 usure des dents:
> Toutes les dents sont sensiblement arrondies et pas nettes.
> Elle concerne visibles, les dents sans erreur et blanc,
pas classique, Dentinablagerungen liée a I'age.
> |l est également nulle part sur les dents appelées. Tartare.
> Les crocs sont un loup classique relativement courte
la dimension. C1 top = 30 mm de diamétre ovale
par:a=15mmb =8 mm x
> En tant que Eckzahnfortsatz de base est (cinguhau) en haut
Apex Root est trés faible et pas en position
a reconnaitre.
> = Chien Trouver
> Note: La vue typique dentaire des dents extrémement petites
est trés peu caractéristique du loup - pour le Hun, course
aller- liés réecemment encore compréhensible.

17

von 13
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26.0 Fit des arcs mandibulaires:

100 % a" adapter
44 B

b

™ 700 %
s “adapter
e Zipper
R Abb.: 01

26,1 Une question clé est:
<Les deux arcs mandibulaires sont en fait de la méme canine? >

26.2 Réponse:
<OUI> Oui, les deux arcs mandibulaires viennent de lui-méme origine

26,3 Raison:

<Different la décoloration des os des arcs mandibulaires étaient déja sous
le point 13.0 explique.

<Résultat: La décoloration des os sont peu significatifs.

<Dans la figure:. 02 vous voyez le point de rupture au cours de laquelle les deux arcs mandi
bulaires sont brisés.
Ces deux tranches d'os superposées comprennent dans l'observation macro
figures de profil réguliéres avec des rainures de terres positives et négatives qui correspon-
dent exactement un correspondre le systéme de fermeture a glissiére ensemble.

<Dans la figure. 01 cette forme exactement a droite et a tenir au point.
Un soi-disant. Changement Schiatter est pas possible dans cette position fixe.

<A moins qu'il était ici deux arcs mandibulaires de différentes origines,
exclurait 100% de cette forme exacte des cheveux.

La question de savoir si toute cette machoire inférieure est alors aussi de la méme téte supérieure,
a maintenant également par rapport aux positions d'anatomie importantes et reconstruite par
exemple l'occlusion les rangées supérieure et inférieure de dents, diverses longueurs et la
comparaison de la taille.

26,4 Résultat:
<Voici un ajustement précis de la machoire
inférieure pour correspondre a la
machoire supérieure avec 100% avant.

“ Significatif

sans jugement

. De maniere significative point fixe
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Sete

27.0 Resume:

» Il estdans ce Canidenschadel évidemment pas un long classique
crane, (dolichocéphale) comme cela est commun avec les vrais loups.
Le squelette du visage est remarquablement court développement et les arcades zygomatiques ne sont significat
étroite propagation, donc une urgence, il est trés probable que dans ce Caniden-
crane est seulement qu'un Canidenschadel mésocéphale.

P Avec plus de 11x caractéristiques du crane 3 11x caractéristiques louve cranienne canine est trés allemande
Lich déterminer qu'il est dans ce Canidenschadel 2 est un soi-disant. Loup hybride.

sont également tout a fait frappant plusieurs caractéristiques du crane kraniometrische que ni classique
au chien (Canis lupus familiaris), ni au loup (Canis lupus) en forme, mais probablement pour le chacal.
(Canis aureus), qui appartient également au type taxonomique des canidés et donc pour

un entrecroisement mélange génétique serait concevable.

Plus précisément, l'interprétation décrit les points (7 +9 + 12+ 16 + 17 + 18 + 20) pour demander un
contrdle vertieferende de détail qui peut-étre méme une fois a une analyse de I'ADN génétique /
Chacal est prolongée.

» In der vorliegenden Schadelanalyse wurden folgende Analyseschwerpunkte untersucht:
= Woll
= Woll
= Hund
= Hund
= Woll
= adult
= Hund
= Woll
Woll
= Woll
Hund
Hund
= Woll
Wolf
Wolf
Hund Wernher GERHARDS
Hund
Wolf
Wolf
= Hund
= Famiie
= Passung
= Hund
= Hund
= Hund
= Passung

MatchZ Hund 11 : 11 Wolf

b

Ennotant que déja un facteur de différenciation pour le chien
Iapureré-de la race d'un vrai loup exclut, dans cette analyse du crane
Tixthiens différentiateurs typiques été détectés.

Internationale connait la littérature Wolfskraniologie
36 + 5 = 41 différentiateurs kraniologische

Les résultats / hybridation / crane

Etude morphologique de Wernher
confirmée par Kaj Granlund,
scientifique international .

cher Wernher,

Vous avez fait un bon travail et il montre bien thatthis est pas un loup.
Tous les petits détails que vous avez remarqués ont raison. Il y a, cepend-
ant, trois caractéristiques importantes dans votre document ne sont assez
pour me le dire est une batarde.

1 L'angle orbital (Fig. 04 / page 4) est atypique des loups. la photo
(Figure 04 / page 4) dit presque tout.

2 La créte saggittal (Figure 02 et Figure 03 a la page 5) et la petite
zygomatique (figure 03 a la page 9) sont la preuve d'une faible force de
morsure.

Definmitely pas un loup.

3. Les orbitales Figure 04 a la page 9 semble étre circulaire. loups
sont elliptiques orbitals.

Nous pouvons donc d'accord que vous avez raison dans votre évaluation!
Soit dit en passant. Avez-vous des autres faits au sujet de cette batarde.
Est-ce vivant sauvage comme des loups font ou ce qu'il a capturé ou tout

simplement un domestiquée un chien-loup.

Passez une bonne journée, Kaj

Kaj Granlund

L’analyse morphologique a été rendue
indépendamment de I'analyse génétique.

Conclusion identique:
Crane de loup hybride

FORGEN

Vollprofil:
PEZ1:107/129
FHC2054: 147/170
FHC2010: 230/234
PEZ5: 107/116
PEZ20: 163
PEZ12: 264
PEZ3:94/98

PEZ6: 149/172
PEZS8: 217/221
FHC2079: 297/305
SRY: positiv

FCl-1-Hutehunde:
55+2,75%
(z.B. Schaferhund),

Wolf, let. Population:
4012 %,

Wolf, rus. Population:
25%1,25 %,

Kaj Granlund et Eirik Granqvist ( Finlande), Prof. Dr. Valerius Geist (Canada), Prof.Dr. Will Graves
(USA) ont confirmé aussi d’autres analyses morphologique de Wernher Gerhards
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| es résultats Lesrésultats / nombre de loups sur I'Aveyron-Hérault

Le tableau récapitulatif :

PEEZA FEEZ 3 FHCZ0M0  |FHC2054 (FHCZ0TS | SREY Tezt hybrid .
PREUSS | Baumescu] CHEVRE 17155 +M 3l -Le nombre de |0UpS hybrldes est de 6

BUIL Gaby | Ste Eulalie | LAMA 27 TE125 ~Femelle confirmés.
Eizrd 45+1-5,75
Labrador30+-4 5 . _ . .
WOBL  [Tapiez  |Erebiz e R IEEE R E ETE] STIEEzEaN] TEOEE | ZTWZED |+l Zindiidus - deux individus hybrides non confirmés
WOAL  |Tapies  |Erehis R &5 Tl
SCOQUAR| Bengouzal | Brebis

LE CUN Erebiz [iELE 95 (160 +Male - les ana]yses génétiques incomp]étes
CALAZEL |LaSurjal |Brebis [107) [36] 160 +Male

SCOGU_|Bengouz | Brebis Ml peuvent donner des informations pour

MNOMIER  |Bergouz | Brebis (101107113] 36102 =53] 160 +Ml= 2 : " s ee s
SCOO0 | Bonoous | Grobis 3 — = déterminer un nombre d’individus différents,

DOLINE  [Hespitalst |Erebis [0H] 36 160 +MEle avec un minimum de certitude.
FABRE__|Caussenus|Brebis BHOHIZTI1E SZIFEN0)TTEBENIEATIZaNEE] Z6HIZTE] [173173N9] 222/Z52 | [1B2TT) PEHEBTIZT] + fable plusieurs X+ 7

LE CLIN Eirebis 173 [53) 208 [£26] +Male [
LE CLIN Erehis 13 [1011112) 208 il 224 143144 +Mle AveC |7ana|yse du tableau de réSU|tat |e

MENUDES |Berthomied Brebis 35 0z [10217170) L= 230 ZESIET1 17781 224 167 ZTWETS | +Male docteur NiCOle von Wurmb_schwark peut

CROUZETH Bernat  |CHEWAL | (2l | Codiie) | 92 (203) 176 [z32) [Z671233) | +Male affirmer avec certitude qu’il y a 10 individus
SCOGUAR| Bengouzal | Brebis 02 135 % THTT | (224) ZB3/2EE | +Male différent
nrerents.

MURET Combefére| Brebis 12diisz SWEE3NZE]  (178) ZISNZIT | 150N154) 283 [+Male

LA DOLIME| Haospitalet | Brebis (1721 | 118133 3z 1851208 | 2261237 TPaMTE | (2320224 ZTNETS | +Male

LE CLIN Erehis [123] 102117 36 +Ml=

TAPIES Cheureuil 317 103153 32105 17aM33 | 2260258 | (26502710 [ 1731339) +Male

HOFITAL Tzz1 [36] B3MES | 2301237 | (2610265 | 17377 ZETIZTS |-Femells 0
Ce nombre important de loups sur une

LES RIVES|CROTTE [EEIEE] 215233 +Male surface de 479 kmz pourrait expliquer la
Cavalerie | PAGES Eirehiz 10125 254 +Ml=

Margetides| Y. GRAS | Brebis ROE] i) 05] [Z641292) | Troiioa | eallzaz +5le presence de deux meutes ?
MEMUDES | Berthomisu Erebiz 0012 [2B5{286) -Femell=
Id. [124] 00/713) 276 [230] +MEle

Id. 105123 100 ZZ20i224 230 2861234 |-Femelle L’ONCFS annonce |a présence d’un
seul individu...!!! ???

Id. 371z23 2661263 |-Femelle

MENUDES |Berthomiey SIITE... +Male
Id. + faible schwach
1d. 724123 321100 +Male

B.Owtzchd0+-6

Mas. TRINVY brebiz [123127) el [303] [2281232] [154) -Femelle
B.Schaffer

Id. (123 1074 101114 [2T0I2ET) 2301234 +faible
COUNVMERT] SERCLERA Erebis 133137 PS8 100103112 2231234 | 2850295 | Maensz | 2IWEZT | IESAT3 +laible

LA BALUME | Chauchard| Brebis 1258133 105 10017 (2231 | 25H0307) [ 1F0NT4 22231 163 -Femelle




Les résultats

Commentaires :

Constat réalisé sur un agneau mort, en partie consommé au niveau de |’ arriére-train.

L'animal ne présente aucune marque au niveau du cou. Seules des perforations sont observées au niveau
de la zone consommée, la peau est en mauvais état et les perforations ne sont pas clairement associées a
un pourtour hémorragique autour de la zone Iésée. Ces perforations sont selon toute vraisemblance
postmortem. De plus, le tableau de consommation ne correspond pas & celui d’un loup sur ce type de
victime de faible corpulence.

L’acte de prédation n’est pas caractérisé, et selon les termes de la circulaire N° DEVL1120787C, la
mortalité est d’origine indéterminée pour ce dommage.

DATE [ NOM il | SIGNATURE _
31/07/2017 Julien STEINMETZ

Les résultats / attaque non reconnu par ’ONCFS
Recours avec les analyses ADN

attaque sur lama 15/05
(rubio) Ste Eulalie de
Cernon

attaque sur chevre 03/05
(preuss) 01/03 La Bastide
Pradines

attaque sur brebis du 24/06
au 01/07 sur Bengouzal
(scoquart,3)

attaque sur brebis du 24/06
au 01/07La Couvertoirade
(calazel,1)

attaque sur brebis
bengouzal(scoquart) du
24/07

attaque du 22/07 cheval
marques de crocs sur la
croupe

5 Merkmale in 4 von 11
Merkmalsystemen:

PEZY::127,

PEZ5:96, nicht moglich
PEZ3: 116/125,

PEZ6: 159,

SRY: negativ

6 Merkmale in 5 von

11 Systemen: nicht méglich
FHC2054: 159,

PEZ5: 74/96,

PEZ3:117/158

PEZS8: 234,

SRY-Test: positiv

Markersystemen:

PEZ1: 105,

FHC2054: 160, nicht moglich
PEZ5: (96),

PEZ3: (107),

SRY-Test: positiv

6 Merkmale in 5 von 11
Markersystemen:

PEZ1: 105,

FHC2054: 160, nicht moglich
PEZ5: 96,

PEZ3: (107)/119,

SRY-Test: positiv

1 Merkmal in 1von 11

Markersystemen: nicht moglich
SRY-Test: positiv

5 Merkmale in 4 von 11
Markersystemen:
FHC2054: (160),

PEZ5: 96,

PEZ3: (107)/119,
SRY-Test: positiv

nicht moglich

1U IVierkmaie in s von
11 Systemen:
PEZ1:102,

FHC2054: (167),
FHC2010: (224),

PEZ5: 96,

PEZ20: 173/177,
PEZ3:135,

FHC2079: 263/266,
SRY-Test: positiv

nicht méglich

10 Merkmale in 8 von
11 Systemen:

PEZ1: (121),
FHC2010: (232),
PEZ5:92,

PEZ20: 176,

PEZ3: (104/118),
PEZ6: (203),
FHC2079: (267/293),
SRY-Test: positiv

nicht moglich

Assoziationsanalyse nicht moglich, da
weniger als 5 reproduzierbare
autosomale Merkmale nachweisbar.
Das Allel 96 in PEZS wurde bisher nur
bei Wolfen aus dem russischen Raum
nachgewiesen.

Assoziationsanalyse nicht moglich, da
in weniger als 5 autosomalen
Systemen reproduzierbar
detektierbare Signale. Das Allel 96
wiirde bisher nur bei Wélfen aus der
russischen Population nachgewiesen,
das Allel 74 wurde bisher bei keinem in
der Datenbank hinterlegten
Individuum detektiert.

Assoziationsanalyse nicht moglich, da
weniger als 5 autosomale Systeme
reproduzierbar. Das Allel "96" im System
PEZS konnte dabei bisher nur bei Wélfen
aus dem russischen Raum nachgewiesen
werden.

Assoziationsanalyse nicht moglich, da
weniger als 5 autosomale Systeme
reproduzierbar. Das Allel "96" im System
PEZ5 konnte dabei bisher nur bei wolfen
aus dem russischen Raum nachgewiesen
werden.

Assoziationsanalyse nicht moglich, da
keine autosomalen Markersysteme
nachweisbar.

Assoziationsanalyse nicht moglich, da
weniger als 5 autosomale Systeme
reproduzierbar. Das Allel "96" im System
PEZ5 konnte dabei bisher nur bei Wélfen
aus dem russischen Raum nachgewiesen
werden.

Assoziationsanalyse nicht moglich, da in
nur 5 autosomalen Markersystemen die
Allele reproduzierbar detektierbar
waren

Das Allel 96 in PEZ5 wurde bisher nur bei
Wadlfen aus der lettischen Population
nachgewiesen

Assoziationsanalyse nicht moglich, da in
nur 5 autosomalen Markersystemen die
Allele reproduzierbar detektierbar
waren.

Das Allel 92 in PEZ5 wurde bisher nur bei
Wolfen aus der russischen Population
nachgewiesen




Les résultats : conséquence comportementale

La LCIE (Large Carnivores in Europe) déclare en 2008 :
(cosigné de Mr Marboutin qui est en méme temps employé a ’ONCFS)

-“La LCIE reconnait qu'il sera probablement impossible d’assurer que les populations de loups soient 100% exempt de
génes de chiens domestiques »

Les effets néfastes de I'hybridation sont doubles:

La génétique : pendant le millénaire depuis lequel les chiens ont été domestiqués parmi les loups, ils ont été reproduits
de maniére sélective pour une large gamme de caractéristiques que les humains considerent comme désirables. Ceux-
ci comprennent une maturité sexuelle précoce, deux cycles de reproduction par an (comme pour la plupart des
espéces), une maturité du comportement retardée, un large éventail de traits physiques, incluant la taille, le pelage, et

des modifications d'ossature, ainsi que de domestication. Tous ces traits réduiront I'aptitude d'un individu dans la nature.

Le comportement : nous manquons de données concrétes concernant l'attitude des chiens-loups hybrides sauvages,
mais il y a des raisons de penser qu'ils présenteront plus d’effets indésirables que les loups « purs » en raison de leur
adaptation de qualité inférieure.”

With the contribution of

Henrik Andrén, Alistair Bath, Juan Carlos
Blanco, Urs Breitenmoser, Djuro Huber,

Quiehielqpescu, Arild Landa, Eric
QM Yorgos Mertzanis, Henryk
3, Agnieszka Olszanska, Janis
Ozolins, llka Reinhardt, Lotta Samuelson,
Beate Striebel, Jon Swenson, Manuela

von Arx.

FINAL Version 1°* July 2008

Large Carnivore
Initiative for Europe

#

{

v
IUCN/SSC WORKING GROUP



https://drive.google.com/open?id=1wQl9mkMscbWrz5MdcBLixI4JOc7a-_GY

Les résultats : conséquence comportementale

Conséquence comportementale : suite

« On peut aussi imaginer des circonstances ou un hybride
serait éliminé principalement en raison de son
comportement problématiqgue. Comme le rapporte la
déclaration de support de stratégie LCIE , il y a des raisons
de croire que les hybrides en liberté "montreront plus de
comportements indésirables que les loups purs a cause de
leur adaptation ", y compris une" plus grande tendance que
les loups purs a attaquer le bétaill et a avoir un
comportement audacieux". Dans de tels cas, la dérogation
pourrait étre fondée plutdt sur ['évitement de graves

dommages au bétail, ou l'intérét de la «sécurité publique».
Source: loup recommandations hybrides Conseil de | Europe
2dec2014

COUSNCIL OF ELIROPE

CONSEIL DE LEUROPE

Strashourg, 16 October 2014 T-PVS/Inf (2014} 15
[Infl3e_2014 doc)

CONVENTION ON THE CONSEEVATION OF EUROFEAN WILDLIFE
AND NATURAL HABITATS

Standing Committee

34™ meeting
Strasbourg, 2-5 December 2014

APPLYING THE BERN CONVENTION ON THE CONSERVATION
OF EUROPEAN WILDLIFE AND NATURAL HABITATS TO THE
PROBLEM OF HYBRIDISATION BETWEEN
WOLVES (C4ANIS LUPUS) AND DOMESTIC DOGS

- An Analysis and a Proposal for a
Standing Committee’s Recommendation -



A {“ 101 »” Sur 20 loups hybrides, 11 ont des genes 92 ou 96 d
Le S re s u Ita ts / 0 r I gl n e S loup jusqu’a eré)sent%'/etrouvés seulement en Rugsie Lettonie et autres r(é]:;?or?]:eurs -

Baltiques)

, . , . Sur 79 analyses, 37 ont des genes 92 ou 96 (marqueurs de loup
Les résultats des ori gines geograp hi ques. jusqu’a présent retrouvés seulement en Russie Lettonie et autres régions Baltiques)

Quand le nombre de marqueurs est suffisant, la

plupart des analyses expliquent que les loups Exemples de resultats

13 Merkmale in 9 von 11

analysés possedent des genes similaires a ceux Systemen:
des loups actuellement sur la zone Balte, FHC2054: 143/151 (e ande

. . FHC2010: 226 T8I0 BB Hund oder Wolfmischling.
Lettonie, et Russie. PEZ5: (92)/103 Schaferhund) Das Allel ,92“ im System PEZ 5

PEZ12: 269 Wi varde bisher nurbe{ Wolfen aus der
Ces génes ont une absence totale dans 700 peze. 1771 D))
g PEZ8: 211/228 He )

chiens, sur 100 races européennes. FHC2079: 273

SRY-Test: negativ

Es zeigt sich die grolBte Ahnlichkeit zu der
Gruppe der Vorstehhunde, wobei sich hier
11 Merkmale in 7 von als erster Treffer der angegebene Hund
11 Systemen:
PEZ1: (102),
FHC2054: (151/162),
PEZ5: 82/92,
PEZ20: 176,
PEZ3:132/142,
PEZ6: 178,

Vollprofil:

PEZ1: 118,
FHC2054: 144,
FHC2010: 224,
PEZ5: 92/101,
PEZ20: 191,
PEZ12: 265,
PEZ3: 135,
PEZ6: 172/179,
PEZ8:209/227,
FHC2079: 259/271,
SRY-Test: positiv

zeigt. Das Tier weist jedoch einen
erhohten Wolfsanteil >30 % soMie das
Allel ,92“ in PEZ5 a i 9

FCl-7-Vorstehhunde
(60+9%, z.B. Deutsch-
Drahthaar)

Wolf oder Wolfsmischling. Es zeigt

(russische Population)

olf, baltische
Population (4016 %)

FCl-1-Hutehund 40+2% 3
(z.B. Berner Wolfen aus der russischen
Sennenhund) Population detektiert.

Das Merkmal ,,82“ in PEZ5 wurde bisher
bei keinem untersuchten Canidae in
PEZ8: 225/226 unserer Datenbank detektiert. Hier wird
weiter untersucht, ob es sich um ein
echtes Allel handelt.




Les résultats / “Origines”

Analyses au

laboratoire

ForGen

10 échantillons de crottes
de loup des Abruzzes @ photos sur 10)

Résultats

4 Merkmale in 3 von
11 Systemen:

PEZ1: 125/135

PEZ5: 80/(96)
SRY-Test: positiv

kein Ergebnis
SRY-test: negativ

Kein Ergebnis

SRY-Test: (positiv)

4 Merkmale in 3 von
11 Systemen:

PEZS: 80/100

PEZ3: 96

SRY-Test: (positiv)

| 10 Merkmale in 6 von

11 Systemen:
PEZ1:105/113
PEZS5: (80)
PEZ3:111/118
PEZ6:171/186
FHC2079:267/271
SRY-Test: (positiv)

Kein Ergebnis
SRY-Test: positiv

S Merkmale in 4 von
11 Systemen:
PEZ1:105

PEZS5: 80/101

PEZ20: 169

SRY-Test: positiv

3 Merkmale in 2 von
11 Systemen:
FHC2079: (167/275)

SRY-Test: positiv

kein Ergebnis
SRY-test: negativ

kein Ergebnis

| SRY-test: negativ

Mertmaie in Lange (Bazenpeare) nach

Les résultats des origines geographiques:

nicht méglich

nicht moglich

nicht moglich

nicht moglich

nicht méglich

nicht méglich

nicht moglich

nicht moglich

nicht moglich

nicht méglich

Es konnten lediglich S oder weniger
autosomale Merkmale reproduzierbar
detektiert werden, eine Assoziationsanalyse
ist daher nicht moglich.

Das Allel .80 im System PEZS wurde bisher
bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

Es konnte kein genetischer Fingerabdruck
erstellt werden, eine Assoziationsanalyse ist
daher nicht moglich.

5.0.

Es konnten lediglich 5 oder weniger
autosomale Merkmale reproduzierbar
detektiert werden, eine Assoziationsanalyse
ist daher nicht moglich.

Das Allel 80" im System PEZS wurde bisher
bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

Es konnten lediglich 5 oder weniger
autosomale Genorte reproduzierbar
dargestellt werden, eine
Assoziationsanalyse ist daher nicht moglich
Das Allel 80" im System PEZS wurde bisher
bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen

Es konnte kein genetischer Fingerabdruck
erstellt werden, eine Assoziationsanalyse ist
daher nicht moglich.

Es konnten weniger als 5 autosomale
Merkmale reproduzierbar detektiert
werden, eine Assoziationsanalyse ist daher
nicht moglich.

Das Allel 80 im System PEZS wurde bisher
bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

Es konnten weniger als 5 autosomale
Merkmale reproduzierbar detektiert
werden, eine Assoziationsanalyse ist daher
nicht moglich.

Es konnte kein genetischer Fingerabdruck
erstelit werden, eine Assoziationsanalyse ist
daher nicht moglich.

maie, O¢ ene gen AMOATiOe B fneizen O0er MRt
Sigraiztae serr 5

Les analyses sur les crottes de loups
italiens ont été incomplétes, voir
« vides ».

Elles ont révélé comme en France des
alleles spécifiques de loups russes.

Les analyses ont détecté un allele

« 80 » inconnu pour le laboratoire, et
absent dans les analyses faites en
France. C’est peut étre la spécificités
du loup italien présent dans les
Abruzzes ?

Plusieurs questions:
-Comment expliquer les genes russes
dans les Abruzzes ?

-Si le gene 80 est la spécificité du loup
italien, pourquoi n’est t'il pas en France ?

-Nous continuons nos recherches de
maniére indépendante (nous ne pouvons
pas faire pas confiance aux centres
d’études détenus par Mr Boitani)



L es résultats Les résultats / “Origines”

Loup ITALIEN

Phc:io du Musée de Civitella Alfedena
Parc National des Abruzzes

Source : Musé du loup de Civitella Alfedena (Parc National des Abruzzes) Photos Giuseppe Carotenuto




L es résultats Les résultats / “Origines”

Photo référence loup ONCFS

1) Le lisere

source: photo ONCFS http://www.nievre.gouv.fr/le-prefet-de-la-nievre-met-en-place-les-premieres-a2547.html



L es résultats Les résultats / “Origines”

Photo de : Vadim Sidorovich Naust Eco Station - Skacs03iba Hasycbub Source : Photo J.C Mangin suite a un tir ONCFES sur ALPES

AUTEUR RUSSE qui travail en Biélorussie

Loup RUSSE Loup FRANCE (Alpes)




Loup hybride — aspect juridique.

La protection accordée par le droit de I'environnement a certaines espéces sauvages ne concerne que les especes dites « pures »
présentant un intérét au titre de la conservation de la biodiversité. (Article L411-1 Code de I'environnement)

L’hybride chien-loup, non seulement n’a aucun intérét en terme d’espéce, mais encore risque de « polluer » I'espéce sauvage canis lupus
en lui faisant perdre ses caractéristiques geneétiques. (Arrété ministériel du 23 avril 2007 fixant la liste des mammiferes protégeés sur le
territoire francais, article 2, Canis lupus)

L’hybridation cause des dommages identiques a ceux des espéces exotiques envahissantes que les conventions internationales
cherchent a éliminer ou controler.

Ni domestique — sauf s'il estissu d’un élevage — ni espéce sauvage, I'hybride n’a aucune reconnaissance par le droit qui n’est pas
intervenu pour le réglementer, alors que sa dangerosité I'exigerait. (le réglement UE N°1143 relatif a la prévention et a la gestion de l'introduction et
del propagation des espéces exotigue envahissantes du 22 octobre 2014)

Il est anormal que des animaux domestiques, d'élevage ou familiers, reconnus et protégés par la loi, soient massacres dans des
conditions indignes du bien-&tre animal par des hybrides qu'il revient aux pouvoirs publics de neutraliser.

RAPPEL.: le pastoralisme, par sa contribution a la protection des paysages et au développement de la biodiversité , est reconnu d’intérét
général par la loi ( Art L.113-1 du code rural)

Résumé d’un extrait de I'étude juridique du
cabinet d’avocat Eydoux de Grenoble



Pieces jointe : ANALYSES

Un résultat d’'analyse comporte entre 5 a 7 pages dont 4 pages de renseignements
invariables (procédure, I'explication du traité de Ceres, les conditions. )

Voici donc des captures d’écran des analyses recues depuis ce printemps.

Des personnes ont voulu garder leur anonymat c’est pourquoi, quelques informations sont
masquées.

Des analyses sont toujours en cours en ce moment.
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Forensische Genatik und Aechtsmadisin
am institut Fir Himatopathalogie GmbH

Furthan— Formrmechoe Cofestin uped FnciasmdiEn as (et o0
Himatpattvaogie G | Fangliackety. T5a | 22547 Hamburg

Bruno Leconte

(( AKKS

Dewtache
Abkraditierungiteie
O-PL-20645-01-00 ek VDR www kel qa.de

ForGen - Forensische Genetik
und Rechtsmedizin am Institut
fur Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Or. Nicole von Wurmb-5chwark
Fangdlsckstr. 75a, 22547 Hamburg

Tel: +45 (0) 40 524 72 35-500

Fax: +45 (0] 40 524 72 35-510

Mall: n*o@forensik-hh.de
URL: fiftpo s foremgie-nn ga

Hamburg, den 18.05.2017

Betreff: Untersuchung von Abstrich und Gewebematerial (SU0042-17)

Bezug: Speziesbestimmung

Eingang des Auftrags an unserem Institut:
Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut:

Gemak schriftlicher Anforderung soll ein

15.05.2017
15.05.2017
15.05.2017

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

|. Bitte um molekulargenatische Analyse und - wenn mbglich - Spezieszuordnung.

Il. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung

geeignet ist?

IlIl. Wenn ja, stammen die (bersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachwverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

1505.2017

PQ.DS.ZIJIZ‘

Amzgenicht Hamburg, HRE 132130
Sheumr-Nr: 4972003074

Hamiarger Sparcazse
$=AN: DEE120050S501002238530
B HASPOEHHIN

5U0042-17

3.1 Spurenmaterial
Die im Folgenden beschriebenen Spurentriger wurden untersucht:

Bezeichnung  Hd. Nummer Beschreibung Durchgefiihrte Methoden

Extraktion von Minimalspuren und
3 Q-tips: blutig mit Quantifizierung von DNA, eines
Schmutzantragungen Egenetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

0676-17 S BT AT 3 Siehe oben (5.0.)
Schmutzantragungen

—— 4 O-tips: blutig mit o
Schmutzantragungen

Gewebematerial,
0678-17 vakuumiert und bereits
fdulnisverandert

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

0675-17

1. nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

-keine durchgefiihrt-

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

mer  Typisierungserfolg* Assoziationsanalyse Beurteilung/Bemerkung

5 Merkmale in 4 von 11
Merkmalsystemen:

PEZ1:127,

PEZ5:96, nicht maglich
PEZ3: 116125,

PEZ6: 159,

SRY: negativ

Assoziationsanalyse nicht maglich, da
weniger als 5 reproduzierbare

aut Merkmale nachweisbar.
Das Allel 96 in PEZS wurde bisher nur
bei Wilfen aus dem russischen Raum

nachgewiesen.

5 Merkmale in 4 von 11
Merkmalsystemen:
PEZ1: 118,

PEZ5: 100,105,

PEZ3: 130,

SRY: positiv

Assoziationsanalyse nicht maglich, da
nicht maglich weniger als 5 reproduzierbare
aut Merkmale nach

4 Merkmale in 4 von 11
Merkmalsystemen:
PEZS: 80,

PEZ20: (180),

PEZ6: 163,

Assoziationsanalyse nicht maglich, da
weniger als 5 reproduzierbare

aut Merkmale nack

Das Merkmal "80" im System PEZS
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Typisierungserfolg*® Assoziationsanalyse Beurteilung/Bemerkung
- SRY: positiv wurde bisher bei keinem Canidae in

der Datenbank nachgewiesen.
Vollprofil:

PEZ1: 118,
FHC2054: 174/182, FCI-1-Hiitehunde: 55 %

FHC2010: 228, (2.8. Schaferhund),

PEZ5: 100, Mischling oder Wolfsmischling. Es
PEZ20: 1741832, ‘Wwolf, balt. Population: 35 zeigt sich ein stark erhdhter
PEZ12: 268374, %, Wolfsanteil von > 30 % genstischer
PEZ3: 110/112, Ubereinstimmung.

PEZ6: 175, Fcl-a—Appo-t:tierhunde: 22

PEZ8: 225, % {z.B. Retriever)

FHC2073: 274

SRY: positiv

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Ad I: Aus der Probe Spur 1, Spur 2 und Spur 3 lieBen sich Teilprofile, aus Spur 4 ein Vollprofil
caniden Ursprungs erstellen

Ad 114111 Das Teilprofil (5 Merkmale in 4 von 11 Systemen) aus der Spur 1 (0675-17) ldsst keine
eindeutige Zuordnung zu Hund oder Wolf zu. Der negative SRY-Test in der Probe weist auf ein
weibliches Tier hin, allerdings kann der Test auch bei geringer DNA Quantitdt negativ
ausfallen. Das Merkmal ,96" im Markersystem PEZS wurde dabei von uns bisher nur bei
Wilfen aus dem russischen Raum und bei keinem der von uns untersuchten Hunde (=700
Tiere) nachgewiesen.

Entsprechend kdnnte hier die DNA-Spur eines weiblichen Wolfes oder eines Mischlings
vorliegen.

Das Teilprofil (5 Merkmale in 4 von 11 Systemen) aus der Spur 2 (0676-17) lasst ebenfalls
keine eindeutige Zuordnung zu Hund oder Wolf zu. Der positive SRY-Test in der Probe weist
auf ein mannliches Tier hin. Hier zeigt sich kein wolfstypisches Merkmal, so dass sich
entsprechend kein deutlicher Hinweis auf einen Wolf, wie er sich in unserer Datenbank
befindet, ergibt.

Auch das Teilprofil (4 Merkmale in 4 von 11 Systemen) aus der Spur 3 (0677-17) ldsst keine
eindeutige Zuordnung zu Hund oder Wolf zu. Der positive SRY-Test in der Probe weist auf ein

mannliches Tier hin. Das Merkmal 80" im Markersystem PEZ5 wurde dabei von uns bisher
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bei keinem der von uns untersuchten Tiere nachgewiesen und kann entsprechend von uns
nicht eingeordnet werden.

Das Vollprofil aus der Spur 4 (0678-17) eignet sich fir eine Assoziationsanalyse. Hierbei
konnten genetische Ubereinstimmungen mit der FCl Kategorie 1 - Hitehunde (z.B.
Schaferhund) von 55 %, mit Wolfen der baltischen Population von 35 % und der FCI Kategorie
8— Apportierhunde von 22 % (z.B. Retriever) festgestellt werden. Ein wolfstypisches Merkmal,
wie es in den von uns untersuchten Tieren vorkommt, konnte nicht nachgewiesen werden.
Entsprechend kann von uns keine sichere Zuordnung durchgefiihrt werden.

Es scheint sich am ehesten um einen Mischlingshund zu handeln, wobei allerdings der sehr
hohe Anteil genetischer Ahnlichkeit zu unseren Wolfspopulationen von =30 % auffallt.

. Diesen Schwellenwert Gberschreitet keiner, der von uns untersuchten Hundemischlinge. Der

positive SRY-Test weist auBerdem auf ein mannliches Tier hin.

FDDr. L.![ Dr.rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstandige

Vorsitzende Bundesverband der Sachverstindigen fir

Abstammungsgutachten e V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

- Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabei werden generell —wenn vorhanden —
ergleichsmaterialien unabhingig von Spurenproben aufgearbeitet (siche 7)

- Quantifizierung der Gesamt-DNA in der Probe mit dem Nanodrop (Therme Scentific) (siehe 13)
Machweis polymorpher Merkmale spezifisch fir die Familie der Hunde [siehe 11)

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschiedenen Methoden mit Angabe der zugehdrigen
Arbeitsanweisungen

(7) DMA-Extraktion (SAA_010):

Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der kernhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMA-Molekile, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kinnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt von ThermoFisher
durchgefihrt.

(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:
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Betreff: Molekulargenetische Untersuchung einer Abstrichprobe (5U0045-17)

Beschluss/Auftrag vom: 15.05.2017

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 15.05.2017
Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 15.05.2017

GamaR schriftlicher Anforderung soll gin
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

1. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spazieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentragern genetischas Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

IIl. Wenn ja, stammen die Gbersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

17.05.2017 i 08.06.2017

Amisgesicht Hamurg, HRB 139130 Hamburger Sparkasse
ISAN: DE512005055011002233630
EIC: HASPOEHHION

5U0045-17

3.1 Spurenmaterial
Die im Folgenden beschriebenen Spurentrdger wurden untersucht:

Durchgefiih
Methoden
Extraktion von
Minimalspuren und

Abstri f - Quantifizierung ven
B HELEE DNA, Erstellung eines

it Schmurtz; ngen
mi mutzantragul e

Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Bezeichnung fd. Nummer Beschreibung

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

keine durchgefihrt-

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische

STR-Merkmale (siehe 11).

Assoziationsanalyse nicht
mdglich, da weniger als 5
reproduzierbare autosomale
Merkmale nachweisbar. Die
nicht maglich Merkmalskombination
"80,/94" im System PEZ5
wurde bisher bei keimem
Canidae in der Datenbank
nachgewiesen.

4 Merkmale in 3 von 11 Systemen:
PEZ5: 80,94,

PEZB: 229

SRY-Test: positiv

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus der Probe Spur 1 lieR sich ein sehr schwaches Teilprofil caniden Ursprungs erstellen
Ad 11+111: Das Teilprofil {4 Merkmale in 3 von 11 Systemen) aus der Spur 1 (0702-17) l3sst keine
eindeutige Zuordnung zu Hund oder Wolf zu. Der positive SRY-Test in der Probe weist auf sin
mannliches Tier hin.

Die Merkmalskombination ,,80/94" im Markersystem PEZS wurde dabei von uns bisher bei

keinem der von uns untersuchten Tiere nachgewiesen und kann entsprechend von uns nicht
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eingeordnet werden. Das Einzelallel ,80" konnte allerdings bereits bei der Spur 3 (0677-17) in
Gutachten 5U0042-17 nachgewiesen werden.

o/ A :
PD Dr. Nicole von Wurrnb-Schwark Dr. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverst@ndige
Vorsitzende Bundesverband der Sachwerstdndigen fiir
Abstammungsgutachten e V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystemn singebettet:

- Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabei werden generell —wenn vorhanden —
Wergleichsmaterialien unabhingig von Spurenproben aufgearbeitet (siche 7)

- Automatische Fragmentanalyse mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Biosystems unter Einsatz eines AbiPrism3130 bzw. 3130 XLGenetic Anzlyzers [sishe 10})

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschiedenen Methoden mit Angabe der zugehérigen
Arbeitsanweisungen
(7) DNA-Extraktion [SAA_010):
Die DNA-1solierung erfolgt durch Aufschiuss der igen Zellen in i und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DNA-Molekile, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kinnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerat von ThermoFisher
durchgefihrt.
(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:
Die DNA oder DNS [Desoxyribonukleins3ure) ist der Trager der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekilfaden
spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Ei i die 4 Basen [Adenin, Thymin, Cytesin, Guanin). Die
‘Anordnung entspricht dem genetischen Code.
An bestimmten Orten im Genom befinden sich sogenannte short tandem repeats (STRs), Bereiche der DNA, die sich durch
spezifische Abfolgen von 2 bis 4 Basenpaaren Lange auszeichnen, die in Wiederholungen von 10 bis 40 vorkommen. Diese
i ist individuell unterschiedlich und wird als Merkmal fiir jeden Gemort kodominant vererbt. Bei
Mischerbigkeit sind zwei unterschiedliche Fragmente [=allele] nachweishar. Bei Reinerbigkeit liegen zwei identische
Fragmente (Allele) vor. Diese short tandem repeats sind samtlich in den sogenannten nicht-kodierenden Bereichen der DNA
lokalisiert, so dass mit keinem Genort Riickschiizse auf eventuelle Erkrankungen oder Fehlbildungen geschlossen werden
kinnen. Dabei werden 16 bis 23 dieser STR-Merkmale analysiert (SAA_14 und 15). Immer ein Merkmal wird von der Mutter,
eines vom Vater vererbt, so dass dber den Machweis der STRs und mit Wissen der Frequenz der einzelnen genetischen
Merkmale Abstammungsgutachten durchgefiihrt werden konnen (SA&_019). Zusatzlich ist auch eine Identitatsiberpriifung
maglich. Da die verschiedenen Merkmale unterschiedliche Wahrscheinlichkeiten aufweisen (d.h. unterschiedlich hdufig in
der Bevdlkerung vorkommen), kann berechnet berechnen werden, wie wahrscheinlich es ist, dass z.B. eine bestimmte
biclogische Spur won einer bestimmten Person stammt [SAA_020], wenn all deren Merkmale mit denen der Spur
iibereinstimmen. Im Fall sogenannter Mischspuren, die von mehr als einer Person verursacht wurden, kénnen ebenfalls cber
weitere Rechenwege nach Schneider et al, 2006 biostatistische Aussagen zur Entstehung bzw. Zuge hrigkeit einer Mischspur
erstellt werden [Saa_21).
{10} Fragmentanalyse (SAA_D18):
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Betreff: Untersuchung von Abstrich und Knochen-

/Gewebematerial (SU0054-17)

Bezug:
Beschluss/Auftrag vom: 12.06.2017
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 18.06.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 18.06.2017
schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

1. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn mog| Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welcha fir eine Untersuchung
geeignat ist?

1Il. Wenn ja, stammen die Gbersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amisgericht Hamburg. HRE 139130
euer-Nr.- £1/720/03074

SU0054-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

Abb. 1: Skelettteile, wie sie zur Untersuchung vorlagen. Ubersicht. Es wurde der Fangzahn aus dem unteren
Kiefer entnommen, geschreddert und aufgearbeitet (ifd. Nr. $35/17).

4 Abstriche, blutig feucht,
gef. Bakterien-besetzt

4 Abstriche, blutig, feucht,
gef. Bakterien-besetzt

Fang- und Schneidezahn
aus linkem Unterkiefer,
siehe Abb. 1,2

Getrocknetes Gewebe
vom Schidel (Abb. 1}, aus
Halswirbelsdulenansatz,
siehe Abb. 2

Durchgefiihrts
Extraktion von Minimaispuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

5.0.

Extraktion von Minimalspuren aus
geschreddertem Zahnmaterial und
Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Siehe Spur 1
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Abb. 2: Schadel eines Canidae, wie er zur Untersuchung vorlag. Sicht von unten in den Schadel hinein. Hier
wurde am HWS-Ansatz Gewebe entfernt und aufgearbeitet (Ifd. Nr. 936/17). Zusatzlich Seitenansicht der
Unterkiefer.

Abb. Interkiefer, wie sie zur Untersuchung vorlagen. Seitenansicht. Kiefer nach Entnahme des Fangzahns
(ifd. Nr. 935/17).

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)
1. nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

-keine durchgefihrt-
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4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

12 Merkmale in 8 von FCI-1 Hutehunde:

10 5TR-Systemen: 45 +6,75%

PEZ1:124/132 {z.B. Briard) Es zeigen sich genetische

FHC2054: 180/(184) Ubereinstimmungen mit den
0933-17 FHC2010: 233237 FCI-8 Apportierhunde: rgefiihren t Daher ist
(Spur 1) PEZ20: (178) 30 £4,5% davon auszugehen, dass es sich beim

PEZ12: (251/(263)/284) (z.B. Labrador Verursacher um einen Mischling der

PEZ8:228 Retriever, Golden beiden Rassen handelt.

FHC2079: 283 Retriever)
SRY: positiv

2 Merkmale in 2 von 10
0934- STR-Systemen: Assoziationsanalyse nicht méglich, da
(spur2) PEZ1:122 nicht maglich weniger als 5 reproduzierbare
FHC2079: 283 autosomale Merkmale nachweisbar.
SRY: positiv

17
7
7

10 Merkmale in 8 von
10 STR-Systemen:
PEL A Assoziationsanalyse nicht méglich, da
FHC2010: 220 _ -
-~ 5 oder weniger als 5 reproduzierbare
0935-1 HEEREY A nachwei
(Spur 3) R ] MR 2w Das Allel 80" in PEZS wurde bisher
PEZ12: (279/287) =
bei keinem der von uns untersuchten
HEAETL Hunde nachgewiesen (n>700).
PEZS: (229/233) g
SRY: positiv

Vollprofil:

PEZ1:107/129 -

FCI-1-Hijtehunde:

FHC2054: 147/170 sl

FHC2010: 230/234 (2.B. Schaferhund),

PEZ5: 107/116 Mischling oder Wolfsmischling. Es

0936-1 PEZ20: 163 Wolf, let. Population: zeigt sich ein stark erhéhter
(Spurd) PEZ12: 264 4032 %, Wolfsanteil von > 30 % genetischer

PEZ3:94/98 . Ubereinstimmung.

PEZ6: 149/172 Wolf, rus. Population:

PEZE: 217/221 B

FHC2079: 297/305

SRY: positiv

* heabse der  nach At Genetic Ay, (< Markmats,
Feproduciertar bestimest werden konmen. Diese werdes in i . ,
Chremasem
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Ad I: Aus der Probe Spur 1, Spur 2 und Spur 3 lieRen sich Teilprofile, aus Spur 4 ein Vollprofil
caniden Ursprungs erstellen

Ad 1 +Hn:

Zu den Rissproben:

Aus dem Riss, Spur 1 (0933-17), konnte ein sehr schwaches Teilprofil (12 Merkmale in 8 von
10 Systemen) dargestellt werden. Dieses eignet sich fir eine Assoziationsanalyse und zeigt
genetische Ubereinstimmungen von 45 +6,75 % mit Hunden der FCl Gruppe 1: Hiitehunde
(z.B. Briard) sowie 30 + 4,5 % mit der FCl Gruppe 8 Apportierhunde (z.B. Labrador Retriever).
Daher ist davon auszugehen, dass es sich bei den asservierten Spuren um Spuren eines
Mischlings der genannten Rassen handeln kénnte bzw. eine sogenannte Nachnutzung durch
diesen stattgefunden hat. Der positive SRY-Test weist auf 2in mannliches Tier hin. Es zeigt sich
kein wolfstypisches Merkmal und auch keine relevante genetische Ahnlichkeit zum
wolfstypischen Muster, so dass sich entsprechend kein Hinweis auf einen Wolf, wie er sich in
unserer Datenbank befindet, ergibt.

Aus der Spur 2 (0934-17) konnten lediglich einzelne Signale nachgewiesen werden, die auf
einen mannlichen Caniden hindeuten, aber keine Zuordnung zu Hund oder Wolf erlauben.
Zum Schidel bzw. den Skelettteilen:

Die beiden mitgesandten Unterkiefer gehdren mit gréBter Wahrscheinlichkeit nicht zu einem
einzigen Tier, siche hier auch Abb. 3. Sowohl die unterschiedliche Abnutzung der Zihne,
sowohl die Verfirbung der Knochen- und Zashnsubstanz als auch der Vergleich der
Muskelansdtze und der Gelenkflichen lassen diesen Schluss zu.

Aus dem entnommenen Zahn, Spur 3 (0935-17) konnte nur ein Teilprofil erstellt werden.
Dieses weist auf ein madnnliches Tier hin. Da weniger als 5 autosomale Merkmale
reproduzierbar nachweisbar waren, ist hier keine Assoziationsanalyse maoglich. Das Merkmal
80" in PEZ 5 wurde dabei bisher noch bei keinem in der Datenbank hinterlegten Tiere {Hunde

und Walfe) und bisher nur bei dem Riss 0702-17 aus 5U0043-17 nachgewiesen.
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Aus dem Schddel wurde Gewebe, Spur 4 (0936-17), abgekratzt und dieses aufgearbeitet,
waobei sich sin Vollprofil ergab.

Hierbei konnten genetische Ubereinstimmungen mit der FCI Gruppe 1: Hiitehunde von 55
2,75 % (z.B. Schaferhund) sowie Wolfen aus der lettischen (40+2 %) und russischen Population
nachgewiesen werden. Ein wolfstypisches Merkmal, wie es in den von uns untersuchten
Tieren vorkommt, konnte nicht nachgewiesen werden. Entsprechend kann von uns keine
sichere Zuordnung durchgefihrt werden. Die genaue Assoziationsanalyse weist hauptsdchlich
auf den belgischen Schaferhund hin.

Es scheint sich am ehesten um einen Mischlingshund zu handeln, wobei der sehr hohe Anteil
genetischer Ahnlichkeit zu unseren Wolfspopulationen von >30 % auffallt.

Diesen Schwellenwert Uberschreitet keiner, der von uns untersuchten Hunde, wahrend keiner
der von uns untersuchten Wolfe eine derartig geringe Wolfsdhnlichkeit zeigt. Der positive SRY-

Test weist auBerdem auf ein mannliches Tier hin.

/ P
| _
U ~ - Z A
- CE -

PD Dr. i le VU\n’qurm hwark Dr. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB 7 Forensischer Genetiker
Spurensachverstandige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fur
Abstammungsgutachten e.V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und walidiert und in einem laufenden
Qualitditsmanagementsystem eingebettet:

- Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabei werden generell —wenn vorhanden —
Vergleichsmaterialien unabhdngig von Spurenproben aufgearbeitet (siehe 7)

- Quantifizierung der Gesamt-DMA in der Probe mit dem Nanodrop (Thermo Scientific) (siehe 13)
Nachweis polymorpher Merkmale spezifisch fir die Familie der Hunde (siehe 11)

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschiedenen Methoden mit Angabe der zugehdrigen

Arbeitsanweisungen

(7) DNA-Extraktion (SAA_D10):

Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der ! Zellen in ' und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DNA-Molekiile, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kdnnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt won ThermoFisher
durchgefiihrt.
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Betreff: Molekulargenetische Schideluntersuchung (SU0063-17)

U
Beschluss/Auftrag vom: 28.06.2017
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 28.06.2017
Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 28.06.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

1. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentrigern genetischas Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

IIl. Wenn ja, stammen die Gbersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungsn bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

28.06.2017 i 12.07.2017

Amtsgesicht Hamburg, HRB 139130 Hamburger Sparkasse
Steuer-Nr.: 4172003074 IBAN: DES1200505501002233630
hrer: EIC: HASPOEHHIOM

5U0063-17

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden baschriebenen Spurentriger wurden untersucht:

Bezeichnung Ifd. Nummer Beschreibung Durchgefiihrte Methoden

_ Extraktion von Minimalspuren und
Schadel chne a von DNA,

Unterkiefer, Fangzdhne eines genetischen Fingerabdrucks,

und Bac
Geschlec

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)
1. nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

-keine durchgefihrt-

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

Numi Typisierungserfolg Assoziationsanalyse Beurteilung/Bemerkung
11 Merkmale in 7 von
11 Systemen: FCI-1 Hiitehunde
PEZ1: (93/102) (45+/-6,75 %, zB. e e E
FHC2054: 160/164 Tschechischer D e T L T
Wolfshund) zu der Gruppe der Hitehunde,
wobei sich hier als erster Treffer
_ der angegebene Hund zeigt.
PEZ6: 170/182, Wolf (30+/-4,5 %,
PEZE: (245!2!_""_} russ. Population)
SRY-Test: positiv

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Ad I: Aus der Probe lief sich ein Teilprofil caniden Ursprungs erstellen.

Ad 1I: Das Teilprofil (11 Merkmale in 7 von 11 Systemsan) aus Spur 1 (0979-17) wurde in die
Assoziationsanalyse eingegeben. Es ergibt sich eine groBe Ahnlichkeit zur Gruppe der
Hutehunde, am ehestem dem Tschechischen Waolfshund. Der errechnete ,Wolfsanteil” kann
durchaus zu ginem ,normalen” Hund passen.

Allerdings wurde die Analyse nur mit einem Teilprofil durchgefahrt (7 ausgesuchte Merkmalg),

so dass sich hier sowohl nach oben als auch nach unten Abweichungen ergeben kénnten,
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wiirde man ein vollstindiges Merkmalsmuster analysieren. In unserer Bestimmung wurde ein
Faktor von +/- 15 % angegeben, um dieser Unsicherheit entgegen zu kommen.

Das Merkmal ,,96" im Markersystem PEZS von uns bisher nur bei Wélfen und bei keinem der
von uns untersuchten Hunderassen (700 Hunde) nachgewiesen.

Der positive Nachweis des SRY-Merkmals weist zudem auf ein mannliches Tier hin.

Das Teilprofil eignet sich fur einen Abgleich mit unserer Datenbank worheriger Risse. Das

detektierte Profil ist keinem Riss und keinem Tier in unserer Datenbank zuzuordnen.

7 __/Cl —

Vi

'l..:'l — ) 'Iﬁ”_' -
PD Dr.'Nicole von Wurmb-5chwark © Br.rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachversténdige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fir
Abstammungsgutachten e.V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Metheden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma S5tratec. Dabei werden generell —wenn worhanden —
Vergleichsmaterialian unabhdngig von Spurenproben aufgearbeitat (siche 7)

Quantifizierung der Gesamt-DNA in der Probe mit dem Nanodrop (Thermo Scientific) (sizhe 13)

Automatische Fragmentanalyse mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Biosystems unter Einsatz eines AbiPrism3130 baw. 3130 XLGenetic Analyzers [siche 10)

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschiedenen Methoden mit Angabe der zugehdrigen

Arbeitsanweisungen

(7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der kemhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Waschschritten und der

Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DNA-Molekiile, die dann erneut durch verschiedene Schritte

gewaschen und eluiert werden kdnnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt von ThermoFisher

durchgefihrt.

(8) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Die DMA oder DNS (Desoxyribonukleins3ure] ist der Trager der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekilfaden

spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten [Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin]. Die

Aanordnung entspricht dem genetischen Code.

An bestimmten Orten im Genom befinden sich sogenannte short tandem repeats (5TRs), Bereiche der DNA, die sich durch

spezifische Abfolgen von 2 bis 4 Basenpaaren Lange auszeichnen, die in Wiederholungen von 10 bis 40 vorkommen. Diese
i hl st indivi unterschiedlich und wird als Merkmal fiir jeden Genort kodominant vererbt. Bei

Mischerbigkeit sind zwei unterschiedliche Fragmente [=allele) nachweishar. Bei Reinerbigkeit liegen zwei identische

Fragmente (Allele) vor. Diese short tandem repeats sind samtlich in den sogenanntan nicht-kodierenden Beraichen der DNA

lokalisiert, so dass mit keinem Genort Rickschiisse auf eventuelle Erkrankungen oder Fehlbildungen geschlossen werden

kinnen. Dabei werden 16 bis 23 dieser STR-Merkmale analysiert (SA4_14 und 15). immer ein Merkmal wird von der Mutter,

eines vom Vater vererbt, so dass dber den Machweis der STRs und mit Wissen der Frequenz der einzelnen genetischen
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Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0067-17)

Bezu Speziesidentifikation
Beschluss/Auftrag vom 05.07.2017
Eingang des Auftrags an unserem Institut:

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut:

10.07.2017

10.07.2017

GemdR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn maglich - Spezieszuordnung.

1. Befindet sich an den Spurentragern genetischas Material, welche fiir eine Untersuchung
geeignet ist?

1Il. Wenn ja, stammen die tbersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

10.07.2017 i 13.07.2017

Amisgericht Hamburg, HRS 133130 Hamburger Sparkasse
Steusr-Nr: 4172003074 IBAN: DEE1200505501002235630
Geschansihrer BIC: HASPDEHHXXK

Prof. Or. K. Tlemann

Dr. T. Schwark

Dr. N. von Wurma-Sefwark

5U0067-17

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrdger wurden untersucht:

Ifd. Nummer  Beschreibung

Schafriss vom 24.05.2017 255V
Bengouzal

Spur 2
Schafriss vom 26.06.2017 Qi:riak)
Galazel

Spur 3
Schafriss vom 03.07.2017 [ rabsky
Scoquart, Jean Paul

Spur 4

Schafriss vom 01.07.2017 Qi:rra)
Scoquart, Jean Paul

Spur

Schafriss vom 25.05.2017 Pi:reab)
Gaec du con Rousseau

Spur 6

Schafriss vom 02.06.2017 WrESby
Bengouzal

Spur7

Schafriss vom 03.0.72017

Gaec dela Doline

2 Abstriche

Durchgefiihrte Methoden

Vortest auf Amylase. Extraktion von
Minimalspuren und Quantifizierung von
DNA, Erstellung eines genetischen

ucks, Geschlec

5.0.

Pro Spur wurden zwei bis drei Abstriche gemeinsam aufgearbeitet.

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

- nicht untersucht
4, Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Alle Proben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

Ergebnis
negativ
schwach positiv
positiv

schwach positiv
positiv

positiv

schwach positiv
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4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

(Spur 1)

0971-17
(Spur 3)

097217
(Spur 4)

097317
(Spur 5)

097417
(Spur 6)

0975-17
(Spur 7)

Typisierungserfolg®
k.E.

5 Merkmale in 5 von 11
Markersystemen:
PEZ1: 105,

FHC2054: 160,

PEZS: (96),

PEZ3: (107),

SRY-Test: positiv

6 Merkmale in 5 von 11
Markersystemen:
PEZ1: 105,

FHC2054: 160,

PEZS: 96,

PEZ3: (107)/118,
SRY-Test: positiv

1 Merkmal in 1 von 11
Markersystemen:
SRY-Test: positiv

5 Merkmale in 4 von 11
Markersystemen:
FHC2054: (160),

PEZS: 96,

PEZ3: (107)/119,
SRY-Test: positiv

9 Merkmale in 6 von 11
Markersystemen:
PEZ1: 105,

FHC2054: 160,

PEZS5: 96/102,

PEZ3: (101/107/119),
PEZ8: (253),

SRY-Test: positiv

3 Merkmale in 3 von 11
Markersystemen:
FHC2054: 160,

PEZ5: 96

PEZ3: (107),

SRY-Test: positiv

Assoziationsanalyse  Beurteilung/Bemerkung

nicht maglich

nicht maglich

nicht maglich

nicht méglich

nicht maglich

nicht maglich

nicht maglich

e Analys

Assoziationsanalyse nicht maglich, da
keine Markersysteme nachweisbar.

Assozigtionsanalyse nicht mdglich, da
weniger als 5 autosomale Systeme
reproduzierbar. Das Allel "96" im System
PEZ5 konnte dabei bisher nur bei Walfen
aus dem russischen Raum nachgewiesen
werden.

Assoziationsanalyse nicht maglich, da
weniger als 5 autosomale Systeme
reproduzierbar. Das Allel "96" im System
PEZ5 konnte dabei bisher nur bei Wélfen
aus dem russischen Raum nachgewiesen
werden.

Assozigtionsanalyse nicht maglich, da
keine autosomalen Markersysteme
nachweisbar.

Assoziationsanalyse nicht maglich, da
weniger als 5 autosomale Systeme
reproduzierbar. Das Allel "96" im System
PEZ5 konnte dabei bisher nur bei Wélfen
aus dem russischen Raum nachgewiesen
werden.

Assozigtionsanalyse nicht maglich, da
weniger als 5 autosomale Systeme
reproduzierbar. Das Allel "96" im System
PEZ5 konnte dabei bisher nur bei Walfen
aus dem russischen Raum nachgewiesen
werden. Hier wird ein zusatzliches
Merkmal detektiert, das auf eine
Mischspur von mindestens zwei Tieren
hindeuten kann.

Assoziationsanalyse nicht maglich, da
weniger als 5 autosomale Systeme
reproduzierbar. Das Allel "96" im System
PEZ5 konnte dabei bisher nur bei Wélfen
aus dem russischen Raum nachgewiesen
werden

*: degabe der

[r—

rrsm—

; [l=Merkemale, st auh oder richt
i

e i Klatremarm: S g, SR
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus allen Spuren, mit Ausnahme von Spur 1 (0969-17) konnte ein Teilprofil caniden Ursprungs
erstellt werden. Aus Spur 4 {0872-17) konnte nur das geschlechts-bestimmte Merkmal dargestellt
werden.

Ad I+ Aus Spur 1 (0969-17) konnte kein genetisches Profil dargestellt werden, der Amylasevortest
verlief hier ebenfalls negativ.

Aus Spur 2 bis Spur 7 (0970-17 bis 0975-17) konnten canide Teilprofile erstellt werden, der
Amylasetest verlief jeweils positiv bzw. schwach positiv. Aufgrund der wenigen nachweisbaren Marker
ist hier jedoch keine Assoziationsanalyse méglich.

Das Allel ,96" in PEZS wurde dabei bisher nur bei Walfen aus der russischen Population und bei keinem
Hund (n>700) aus 100 verschiedenen Rassen nachgewiesen. Der SRY — Test verlief bei allen Spuren
positiv, was auf ein mannliches Tier hindeutet.

Alle nachgewiesenen Teilprofile sind sich sehr dhnlich, d.h. es kénnte sich bei dem Verursacher um das

gleiche Individuum bzw. um eng verwandte Tiere handeln.

L
PD Dr. Nicole von Wurmb-Schwark / r. rer.nat Jan-Hendrik Modraw——
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstandige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fir
Abstammungsgutachten e V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folganden Methoden wurden vom Labor fur die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabei werden generell —wenn vorhanden —
Vergleichsmaterialien unabhangig von Spurenproben aufgearbeitet (siehe 7)

Quantifizierung der Gesamt-DMA in der Probe mit dem Nanodrop (Therme Scientific) {siehe 13)

Automatische Fragmentanalyse mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Biosystems unter Einsatz eines AbiPrism3130 bzw. 3130 XLGenetic Analyzers (siche 10))

-Speichelnachweis mit dem Amylasetest von Seratec.
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Hamburg, den 21.07.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0068-17)

e e

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

05.07.2017
10.07.2017
10.07.2017

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

Il. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung

geeignet ist?

Ill. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw.

folgenden Zeitraum statt:

Auswertungen fanden im

10.07.2017

20.07.2017

Amisgesichl Hamburg, HRB 139130
T4

Hamburger Sparkasse
IBAN: DEE1200505501002238530
BIC: HASPDEHHXXX

SU0068-17

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentriger wurden untersucht:

Bezeichnung Nummer  Beschreibung Durchgefiihrte Methoden

Vortest auf Amylase. Extraktion von
Minimalspuren und Quantifizierung von
DNA, Erstellung eines genetischen
Fingerabdrucks, Geschlechtsbestimmung

Spur 1 2 Wattepads, dreckig
Riss vom 06.06.2017 mit Haaren (eher
k.a. Schaf 0.A.)

3 Abstriche, stark

blutig, FL medical =

2 Q-tips, blutig
Spur 3
k.a. b fal,
k.a. stark
faulnisverdndert
Backenzihne aus
Spur 4 dem Oberkiefer eines  s.0. wurde die Hilfte eines
Schidel Sehadels, stark zerstorten Zahng
verwittert

wurden etwa 100 mg

Pro Spur wurden zwei bis drei Abstriche gemeinsam aufgearbeitet.

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

- nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Alle Proben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

0976-17 schwach positiv
0977-17 schwach positiv
0980-17 negativ

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Verglei ials, h ifische

STR-Merkmale (siehe 11).

Nummer Typisierungserfolg Assoziationsanalyse  Beurteilung/Bemerkung
4 Merkmale in 4 von Assoziationsanalyse nicht méglich, da 5
11 Markersystemen: oder weniger als 5 autosomale Systeme
PEZ1: 95, reproduzierbar. Das Allel "96 im System
FHC2054: 160, PEZS konnte dabei bisher nur bei Wélfen
PEZS: 96, aus dem russischen Raum nachgewiesen
SRY-Test: positiv werden.

p

nicht méglich

2 Merkmale in 2 von
11 Markersystemen:
PEZ5: (96),

SRY-Test: positiv

nicht méglich
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Nummer Typisierungserfolg' Assoziationsanalyse  Beurteilung/Bemerkung

5.0,

Das Merkmal 67" in PEZS wurde bisher

bei keinem untersuchten Canidae in

unserer Datenbank detektiert. Hier wird

weiter untersucht, ob es sich um ein

echtes Allel handelt.

Es zeigt sich die gréRte Ahnlichkeit zu der

Gruppe der Vorstehhunde, wobei sich hier

11 Merkmale in 7 von als erster Treffer der angegebene Hund

11 Systemen: zeigt. Das Tier weist jedoch einen

PEZL: (102), :&;g“:s;g;":u':‘::h_ erhshten Wolfsanteil >30 % sowie das

FHC2054: (151/162), Dra;m:;ar:} B Allel 927 in PEZS auf, welches bisher nur

PEZS: 82/92, bei Walfen aus der baltischen Population

PEZ20: 176, nachgewiesen werden konnte.

PEZ3: 132/142, :‘::EI:::"‘*::;* g D2sMerkmal 82" in PEZS wurde bisher

PEZ6: 178, bei keinem untersuchten Canidae in

PEZ8: 225/226 unserer Datenbank detektiert. Hier wird
weiter untersucht, ob es sich um ein
echtes Allel handelt.

= Angabe dor speifichis e [Basi cuare] nach Acftreneung in srem e Analyuee; (jeMerkinabe, Kl Ao gt rieht
et wesdes kisteben. Di i e ade in e Signalades sebr gering, SAY: Geschinchtumarker, ¥-

4 Merkmale in 3 von
0980-17/ 11 Markersystemen:
0981-17 FHC2054: 160, nicht méglich
(Spur 3) PEZS: (67/96),

SRY-Test: positiv

[——

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus allen Spuren konnte ein -schwaches- Teilprofil caniden Ursprungs, bestehend aus den
kiirzeren DNA-Fragmenten erstellt werden. Dies deutet auf Degradierungsprozesse (z.B. durch Faulnis

und Alter) hin.

Ad 11+111: Aus Spur 1 bis Spur 3 (0976-17, 0977-17, 0980-17/0981-17) konnten canide Teilprofile erstellt
werden, der Amylasetest verlief jeweils schwach positiv bzw. negativ. Aufgrund der wenigen

nachweisbaren Marker ist hier keine Assoziationsanalyse méglich.

Das Allel ,96" in PEZ5 wurde dabei bisher nur bei Wélfen aus der russischen Population und bei keinem
Hund (n=700) aus 100 verschiedenen Rassen nachgewiesen. Der SRY — Test verlief bei allen Spuren
positiv, was auf ein mannliches Tier hindeutet. Das Allel ,67" in den Proben 0980-17/0981-17 wurde
bisher noch bei keinem untersuchten Canidae in unserer Datenbank nachgewiesen. Hier muss

iberprift werden, ob es sich um ein echtes Merkmal handeln kann.

Das Teilprofil (11 Merkmale in 7 von 11 Systemen) aus dem Schédel, Spur 4 (1048-17), wurde in die
Assoziationsanalyse eingegeben. Es ergibt sich eine groRe Ahnlichkeit zur Gruppe der Vorstehhunde,
am ehestern dem Deutsch-Drahthaar. Allerdings ergab die Analyse nur mit einem Teilprofil
durchgefiihrt {7 ausgesuchte Merkmale, die am stirksten ausgeprigt waren), so dass sich hier sowohl
nach oben als auch nach unten Abweichungen ergeben kdnnten, wiirde man ein vollstindiges
Merkmalsmuster analysieren. In unserer Bestimmung wurde daher ein Faktor von +/- 15 % angegeben,

um dieser Unsicherheit entgegen zu kommen. Das Merkmal 92" im Markersystem PEZ5 in dieser Spur
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wurde von uns bisher nur bei Wélfen aus dem baltischen Raum und bei keinem der von uns

untersuchten Hunderassen (>700 Hunde) nachgewiesen.

Auffallend ist des Weiteren die hohe genetische Ahnlichkeit zum Wolf, die bei keinem der von uns
untersuchten Hunde bisher gefunden wurde. Dabei muss auch hier das Teilprofil als
Unsicherheitsfaktor angesehen werden. Auch dieser Wert kann sich bei Analyse eines Vollprofils nach

oben oder unten verandern.

Der negative SRY-Test weist auf ein weibliches Tier hin, allerdings kann der Test auch bei schlechter

DNA-Qualitdt/Quantitat negativ ausfallen, wedurch ein falsch-negatives Ergebnis entstehen wiirde.

Das Allel ,82" in der Probe 1048-17 wurde bisher noch bei keinem untersuchten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen. Hier muss in weiteren Untersuchungen tberpriift werden, ob es sich um ein

echtes Signal handelt.

\ - - \ - &
PD Dri/Nicole von Wurmb-Schwark Dr. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstdndige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen fir
Abstammungsgutachten e.V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei wverifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

- Extraktion der DMA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabel werden generell —wenn vorhanden -
Vergleichsmaterialien unabhingig von Spurenproben aufgearbelitet he 7)

- Quantifizierung der Gesamt-DNA in der Probe mit dem Nanodrop (Thermo Sclentific) (siehe 13)

- Automatische Fragmentanalyse mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Biosystems unter Einsatz eines AbiPrism3130 bzw. 3130 ¥LGenetic Analyzers (siehe 10))

-Spelchelnachwels mit dem Amylasetest von Seratec.

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschiedenen Methoden mit Angabe der zugehérigen
Arbeitsanweisungen

(7) DNA-Extraktion (SAA_D10):

Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der kernhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DNA-Molekille, die dann erneut durch verschiedene Schritte
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GemaR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn moglich - Spezieszuordnung.

Il. Befindet sich an den Spurentrdgern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung
geeignet ist?

IIl. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

18.07.2017 21.07.2017

Amisgerichl Hamburg, HRE 138130 Hamburger Sparkasse
T20/0307T4 IBAN: DEG1200505501002236630
BIC: HASPDEHHIXCOX

5U0075-17

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentriger wurden untersucht:

Bezeichnung

Spur 1

Riss vom 14.07.2017

Cornus

Spur 2

Kotprobe vom 17.02. 1047-17 Kotprobe, getrocknet

Ifd. Beschreit

Nummer
9 Abstrichtupfer,
stark blutig, Copan

Sainte-Eulalie de Cernon

Durchgefiihrte Methoden

Vortest auf Amylase. Extraktion von
Minimalspuren und Quantifizierung von
DNA, Erstellung eines genetischen
Fingerabdrucks, Geschlechtsbestimmung
Extraktion von schwierigen Minimalspuren
und Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Pro Spur wurden drei Abstriche gemeinsam aufgearbeitet, bzw. etwa 100 mg Masse.

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

- nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

o
1046-17

schwach positiv

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisi g5 bnisse des Sp
STR-Merkmale (siehe 11).

ifische

Nummer Typisierungserfolg

1047-17
(Spur 2)

°: Angabe der spesifiiches

27 Merkmale in 10 von 11
Systemen:

EHC2054: (162/177)
EHC2010: 222/232,
PEZ5: 92/(96)/101,
PEZ20: 173/175/193,
PEZ12: 264/(276),

PEZ3: 96/104/127/137,
PEZ6:
(172)/178/186/192/199,
PEZ8: 247/245/256,
FHC2079: 264/267/276
SRY: positiv (schwach)

nicht méglich

kein Ergebnis nicht méglich

Assoziationsanalyse nicht méglich, da es
sich um eine Mischspur von mindestens
2, auch méglich 3 Individuen handelt.
Das Allel™82" und "96" im System PEZ5
konnten dabei bisher nur bei Wolfen aus
dem baltischen bzw. russischem Raum
nachgewiesen werden.

Es konnte kein genetischer
Fingerabdruck erstellt werden, eine
Assoziationsanalyse ist daher nicht
moglich.

it

ung it sinem

[——

e, Rering Aoy n
: Signalitien sebr gering SAY: Geschiachtumarker, Y-
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus Spur 1 (1046-17) konnte ein Mischprofil caniden Ursprungs erstellt werden. Aus der Kotprobe
(1047-17) lieB sich kein genetischer Fingerabdruck erstellen.

Ad l1+11l: Aus Spur 1 (1046-17) konnte ein canides Mischprofil von mindestens zwei, gut maglich auch
drei Individuen erstellt werden. Der Amylasetest verlief schwach positiv. Aufgrund der Mischung von
zwei bis drei Individuen, ohne eine Hauptspur, lasst sich keine Assoziationsanalyse durchfiihren.

Das Allel ,92" und 96" in PEZS wurden bisher nur bei Wélfen und bei keinem Hund (n>700) aus 100
verschiedenen Rassen nachgewiesen. Der SRY — Test verlief bei Spur 1 schwach positiv, was auf
mindestens ein mannliches Tier hindeutet.

Aus dem getrockneten Kot aus Spur 2 (1047-17) konnte kein genetischer Fingerabdruck erstellt

werden.

7 Z

Pt

PD[fr. itolem ari schwark

Fachabstammungsgutachterin DGAB
Spurensachverstindige

Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen fir
Abstammungsgutachten e V.
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/4 Br. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Forensischer Genetiker

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

- Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabel werden generell —wenn vorhanden —
Vergleichsmaterialien unabhangig von Spurenproben aufgearbeitet (siehe 7)

- Quantifizierung der Gesamt-DNA in der Probe mit dem Nanodrop (Thermo Scientific) (siehe 13)

- Automatische Fragmentanalyse mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Biosystems unter Einsatz elnes AbiPrism3130 bzw. 3130 XLGenetic Analyzers (siehe 10))

-Spelchelnachwels mit dem Amylasetest von Seratec.

4 Meathad, A

mit

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschi igabe der zugehdrigen
Arbeitsanweisungen

(7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der ker il Zellen in und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMA-Molekille, die dann erneut durch verschiedene Schritte
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Betreff: Molekulargenetische Analyse eines Haarbiischels (SU0080-17)

Beschluss/Auftrag vom 19.07.2017

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 19.07.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 19.07.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

forensisch-genetisches Spurengutachten
erstellt werden.
1. Frage- bzw. Aufgabenstellung
. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn mdglich - Spezieszuordnung.
Il. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?
IIl. Wenn ja, stammen die Gbersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?
2, Zum Sachverhalt:
3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

19.07.2017 27.07.2017

amizgoccht Hamburg, HRS 126130
Stouar-r.: AUT2003074
Goschafsfihnr

Prof. Ov. K. Tiemann
b, T. Schwark

SU0080-17

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

Haarbischel, blutige Extraktion von Minimalspuren und

Antragungen Quantifizierung von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,

5 Haare mit Wurzel Geschlechtsbestimmung

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

- nicht untersucht

4. Ergebnisse
4.1 Voruntersuchungen
- positiver Peroxtesmo Vortest auf okkultes Blut

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisi 25 i X ials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

Nummer  Typisierungserfolg Assoziationsanalyse
1055-17
(Spur

Beurteilung/Bemerkung
negativ nicht méglich MNicht méglich.

3 Merkmale in 2 von Assoziationsanalyse nicht

1068- 11 Systemen: maglich, da weniger als 5
o = nicht méglich autosomale Systeme

(Spur 1) PEZ1: 102/105, reproduzierbar.
SRY-Test: positiv

= egabe der spezifiche e [Basiegaare] nach Aftiereung i sinem i i 3 [ - richt
i i . e Signalities sebe gering, SAY: Geschinchumarker, Y-

Chiomsom

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Ad I: Aus der Spur konnte ein Teilprofil caniden Ursprungs erstellt werden.

Ad Il +lll: Aus Spur 1 (1055-17/1068-17) konnte ein canides Teilprofil erstellt werden, der
Peroxtesmo-Test verlief schwach positiv. Eine Assoziationsanalyse ist nicht maglich, da
weniger als 5 autosomale Merkmale detektierbar waren. Das Allel ,, 70" in PEZ5 wurde dabei

bisher bei keinem Canidae in unserer Datenbank (n>700) aus >100 verschiedenen Rassen
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nachgewiesen. Der positive SRY-Test weist zudem auf ein mannliches Tier hin. Das detektierte

genetische Profil eignet sich nicht fir einen Abgleich mit der Rissdatenbank.

|,
y ~7 -7
o 5 A
PDL A icn;bron Wur ark _ Dr.rgr.nat Jan-Hendrik Wiotrew—

Fachl ammungsgutachterin OGAB _/Pérenslscher Genetiker
Spurensachverstindige &

Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen fir

Abstammungsgutachten e V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabei werden generell -wenn wvorhanden —
Vergleichsmaterialien unabhangig ven Spurenproben aufgearbeltet (siehe 7)

- Quantifizierung der Gesamt-DNA in der Probe mit dem Nanodrop (Thermo Scientific) (siehe 13)

Automatische Fragmentanalyse mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Biosystems unter Einsatz eines AbiPrism3130 bzw. 3130 XLGenetic Analyzers (siehe 10))

- Speichelnachweis mit dem Amylasetest von Seratech.

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschiedenen Methoden mit Angabe der zugehérigen

Arbeitsanweisungen

(7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der igen Zellen in und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMA-Molekille, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kénnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt von ThermoFisher
durchgefiihrt.

(8) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Die DNA oder DNS |Desoxyribonukleins3ure) ist der Triger der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekiilfiden
spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten (Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die
Anordnung entspricht dem genetischen Code.

An bestimmten Orten im Genom befinden sich sogenannte short tandem repeats (STRs), Bereiche der DNA, die sich durch
spezifische Abfolgen von 2 bis 4 Basenpaaren Lange auszeichnen, die in Wiederholungen von 10 bis 40 vorkommen. Diese
Wiederh ist indivi unterschiedlich und wird als Merkmal fiir jeden Genort kodominant vererbt. Bei
Mischerbigheit sind zwei unterschiedliche Fragmente (sAllele) nachweisbar. Bei Reinerbigkeit liegen zwei identische
Fragmente [Allele) vor. Diese short tandem repeats sind sdmtlich in den sogenannten nicht-kodierenden Bereichen der DNA
lokalisiert, so dass mit keinem Genort Rilckschlisse auf Erkr oder i geschlossen werden
kinnen. Dabei werden 16 bis 23 dieser STR-Merkmale analysiert (SA4_14 und 15). Immer ein Merkmal wird won der Mutter,
eines vom Water vererbt, so dass dber den Nachweis der 5TRs und mit Wissen der Frequenz der einzelnen genetischen
Merkmale Abstammungsgutachten durchgefilhrt werden kénnen (SAA_019). Zusatzlich ist auch eine IdentitStsiiberprifung
maglich. Da die verschiedenen Merkmale unterschiedliche Wahrscheinlichkeiten aufweisen (d.h. unterschiedlich hiufig in
der Bevilkerung vorkommen), kann berechnet berechnen werden, wie wahrscheinlich es ist, dass z.B. eine bestimmte
biologische Spur von eimer bestimmten Person stammt (S&4_020), wenn all deren Merkmale mit denen der Spur
i insti Im Fall sc Mischspuren, die von mehr als einer Person verursacht wurden, kinnen ebenfalls Gber
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Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0082-17)

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 20.07.2017
Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 20.07.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentrdgern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

Ill. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

20.07.2017 26.07.2017

Amisgericht Hamburg, HRE 133130 Harnburger Sparkasse
72003074 IBAN: DEE1200505501 002238630
BIC: HASPDEHHICNX

5U0082-17

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentriger wurden untersucht:

Bezeichnung Ifd. Nummer  Beschreibung

1052-17

1053-17

Kotprobe vom 17.01.2017 |SLLTSE]

3 Abstriche

Kotprobe,
getrocknet

Kotprobe,
getrocknet

Durchgefihrte Methoden

Vortest auf Amylase. Extraktion von
Minimalspuren und Quantifizierung von
DNA, Erstellung eines genetischen

E kel I

1 b Laah
Fing: ucks, Geschlech

wng
Extraktion ven Minimalspuren aus
Kotspuren und Quantifizierung von DNA,
Erstellung eines genetischen
Fingerabdrucks, Geschlechtsbestimmung

5.0,

Pro Spur wurden zwei bis drei Abstriche gemeinsam aufgearbeitet.

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

- nicht untersucht
4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Alle Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

negativ

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. V

STR-Merkmale (siehe 11).

ifische

& Merkmale in 6 von 11
Markersystemen:
PEZ1: 106,

PEZS: (83),

PEZ3: 173,

PEZ6: 208,

PEZE: (226)

SRY-Test: positiv

k.E.
SRY-Test: positiv

3 Merkmale in 3 von 11
Markersystemen:
PEZ3: 102,

EHC2079: (273)
SRY-Test: positiv

nicht méglich

nicht méglich

nicht méglich

Assoziationsanalyse nicht méglich, da
weniger als 5 autosomale Systeme
reproduzierbar. Das Allel "83" im System
PEZ5 konnte dabei bisher noch bei
keinem Canidae in unserer Datenbank
nachgewiesen werden.

Assoziationsanalyse nicht méglich, da
keine Markersysteme nachweisbar.
Der positive SRY-Test weist auf ein
mannliches Tier hin.

Assoziationsanalyse nicht moglich, da

weniger als 5 autosomale Systeme
reproduzierbar.
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Ad I: Aus allen Spuren, mit Ausnahme von Spur 1 (1053-17) konnte ein Teilprofil caniden Ursprungs
erstellt werden. Aus Spur 1 (1053-17) konnte nur das geschlechts-bestimmte Merkmal dargestellt
werden.

Ad lI+ll: Aus Spur 1 (1053-17) konnte kein genetisches Profil dargestelit werden.

Aus Spur 2 und Spur 3 (1052-17 und 1054-17) konnten canide Teilprofile erstellt werden. Aufgrund der

wenigen nachweisbaren Marker ist hier jedoch keine Assoziationsanalyse méglich.

L o
PD Dr. Nicole von Wurmb-Schwark «" &Dr. rer.nat Jan-Hendrik Medrew——
Fachabstammungsgutachterin DGAB Farensischer Genetiker
Spurensachverstindige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen fir
Abstammungsgutachten eV,

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

- Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabel werden generell —wenn verhanden —
Vergleichsmaterialien unabhangig von Spurenproben aufgearbeitet (siehe 7)

- Quantifizierung der Gesamt-DNA in der Probe mit dem Nanodrop (Therme Scientific) (siehe 13)

- Automatische Fragmentanalyse mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Biosystems unter Einsatz eines AbiPrism3130 baw. 3130 XLGenetic Analyzers (siehe 10))

-Speichelnachweis mit dem Amylasetest von Seratec.

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschied Methoden mit Angabe der zugehérigen
Arbeitsanweisungen

{7) DNA-Extraktion (SAA_0D10):

Die DMA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der kernhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMA-Molekille, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kinnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerat von ThermoFisher
durchgefiihrt.

(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Die DMA oder DNS |Desoxyribonukleinsdure) ist der Triger der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekilfiden

spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten (Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die
Anordnung entspricht dem genetischen Code.
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Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0083-17)

Beschluss/Auftrag vom 20.07.2017

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 21.07.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 21.07.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

1. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

Il. Wenn ja, stammen die dibersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

21.07.2017 27.07.2017

Amtsgedcht Hamburg, HRE 138130 Hamburger Sparkasse
Steuer-Hr.: 4172003074 IBAN: DES1200505501002238630
Geschiiftshrer: BIC: HASPDEHHXXX

Praf. Dr. K. Tiemann

Dr. T. Schwark

M M s Wb @ ebsasks
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3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentriger wurden untersucht:

Ifd.
Beschreibung Durchgefiihrte Methoden
Extraktion von Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Vortest auf Amylase. Extraktion von
schwierigen Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Kotprobe, getrocknet

3 Abstrichtupfer,

1057-17 stark blutig, Copan

Pro Spur wurden drei Abstriche gemeinsam aufgearbeitet.

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

- nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

o
1057-17 schwach positiv

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisi bnisse des Sp! 3 i despezifische

E2ElE!

STR-Merkmale (siehe 11).

Ifd. Nummer Typisierungserfolg’

Es konnte kein genetischer
Fingerabdruck erstellt werden, eine
Assoziationsanalyse ist daher nicht
méglich.

1056-17

kein Ergebnis nicht méglich
(Spur 1)

9 Merkmale in 7 von 11

Systemen:

EHC2054: 143/144,

FHC2010: 224,

PEZS: (101/112), nicht méglich
PEZ3: 113,

PEZ6: 208,

PEZ8: 271

SRY-Test: positiv

= Angabe dor speifichis L ung in sinem ic Anabyze {|=Merkmale, die sine perings Ampi richt
1 i hsestan. D i . . e Signalties sebr garing, SAY: Geschinchtunarker, Y-

Assoziationsanalyse nicht méglich, da in
weniger als 5 autosomalen
Markersystemen die Allele
reproduzierbar detektierbar waren.

[a—
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus Spur 2 (1057-17) konnte ein Teilprofil caniden Ursprungs erstellt werden. Aus der Kotprobe
(1056-17) zeigten sich keine Signale.

Ad II+111: Aus Spur 2 (1057-17) konnte ein canides Teilprofil erstellt werden, der Amylasetest verlief
schwach positiv. Da weniger als 5 autosomale Systeme reproduzierbar detektiert werden konnten, ist
eine Assoziationsanalyse nicht méglich. Der SRY — Test verlief bei Spur 2 positiv, was auf mindestens
ein mannliches Tier hindeutet.

Aus dem getrockneten Kot aus Spur 1 (1056-17) konnte kein genetischer Fingerabdruck erstellt

werden.

\ ( - '7
b . Tl
. Nicole von Wurmb-Schwark Dr. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fathabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstandige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fiir

Abstammungsgutachten e V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

- Extraktion der DNA mit elnem Kit der Firma Stratec. Dabel werden generell —wenn vorhanden —
Vergleichsmaterialien unabhangig ven Spurenproben aufgearbeitet (siehe 7)

- Quantifizierung der Gesamt-DNA in der Probe mit dem Nanodrop (Therma Scientific) (slehe 13)

- Automatische Fragmentanalyse mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Blosystems unter Einsatz elnes AbiPrism3130 bzw. 3130 XLGenetic Analyzers (slehe 10))

-Speichelnachwels mit dem Amylasetest von Seratec.

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschied Methoden mit Angabe der hé

Arbeitsanweisungen

({7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DMA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der Zellen in und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMA-Molekiile, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kénnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt won ThermoFisher
durchgefiihre.

(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Seite 3von 5




(( DAKKsS dgab

Destsche fochabstammungsgutachterin
Aktraditierungsstalie Enprids dhrch di kfigs
D-PL-20545-01-00  pofe ANDIIE  www.kfge.de
L L 1 ] Forensische Genetik und Rechtsmedizin
[ 11 1] am Institut Flir Himatopathologle GmbH
'R
am Inssitut fir

Himalopalhalgho Gkt | Fargdockstr. Tha | 22547 Hamburg

ForGen - Forensische Genetik

und Rechtsmedizin am Institut
Ginette Marchive fiir Himatopathologie GmbH

Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark

F 75a, 22547

Tel: +48 (0) 40 524 72 36-600
P‘uiue Ij AL 0324 12 FE10

URL: hitpfhwsans foransik-th de

Hamburg, den 01.08.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0086-17)

Bezug: esidentifikation

Beschluss/Auftrag vom 27.07.2017

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 27.07.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 27.07.2017

Gem3aR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- b:w. Aufgabenstellung

1. Bitte um molekular tische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung
geeignet ist?

IIl. Wenn ja, stammen die dbersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

27.07.2017 01.08.2017

Hambuig, HRB 139130 Hamburger Sparkasse
IBAN: DEE1200505501002236630
BIC: HASPDEHHXXX

sU0086-17

3.1 Spurenmaterial
Die im Folgenden beschriebenen Spurentriger wurden untersucht, es werden jeweils 3

Abstriche zusammen als eine Probe aufgearbeitet:

LIS Beschrelbung Durchgefilhrte Methoden

Vortest auf Amylase. Extraktion von
5 Abstrichtupfer, schwierigen Minimalspuren und
stark blutig, Copan Quantifizierung von DNA, Erstellung eines
getrocknet genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung
Vortest auf Amylase. Extraktion von
schwierigen Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung
Vortest auf Amylase. Extraktion von
schwierigen Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

3 Abstrichtupfer,

107317 stark blutig, Copan

7 Abstrichtupfer,
24.07.2017 stark blutig, Copan
Rousseau

Pro Spur wurden drei Abstriche gemeinsam aufgearbeitet.
3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

- nicht untersucht

4, Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

o

1072-17 positiv
1073-17 positiv
1074-17 negativ

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

FHC2010: 224,
PEZS: (102/110),
PEZ20:177/181,
PEZ12: 265/271,
PEZ3: 102,

PEZ6: 182,
PEZ8:230,
EHC2079: 271/275,
SRY-Test: positiv

T0+3% Wolf oder Wolfsmischling. Es zeigt sich

(baltische Population) eine erhdhte genetische
Ubereinstimmung mit Wélfen der

FCl-1-Hitehund baltischen Population (>30%)

AD+2%

(z.B. Hovawart)

Seite 2von 6

5U0086-17

ummer Typisierungserfolg Assoziations-analyse Beurteilung/Bemerkung
10 Merkmale in 8 von
11 Systemen:
PEZ1: 102,
EHC2054: (167),
EHC2010: (224),
PEZ5: 96,
PEZ20: 173/177,
PEZ3: 135,
EHC2079: 263/266,
SRY-Test: positiv

Assoziationsanalyse nicht méglich, da in
nur 5 autosomalen Markersystemen die
Allele reproduzierbar detektierbar

nicht méglich waren.
Das Allel 96 in PEZ5 wurde bisher nur bei
Walfen aus der lettischen Population
nachgewiesen

Es konnte kein genetischer
nicht méglich Fingerabdruck aus der Spur 3 erstellt
werden.

e s Al richt
. Sigeaba in Klammare: Signalies sebr garing, SAY: Gaschinchtsmarker, V-

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad 1: Aus Spur 1 (1072-17) lieR sich ein Vollprofil erstellen, aus Spur 2 (1073-17) konnte ein
schwaches Teilprofil caniden Ursprungs erstellt werden. Aus der Spur 3 (1073-17) lieR sich
kein genetischer Fingerabdruck erstellen.

Ad II+1I: Aus Spur 1 (1072-17) lieR sich ein Vollprofil darstellen. Es zeigen sich genetische
Ubereinstimmungen mit dem Wolf 70+3% (baltische Population) sowie Hunden der FCI-
Gruppe-1 Hiitehunde 40£2% (z.B. Hovawart). Der positive SRY-Test in der Probe weist auf ein
ménnliches Tier hin. Das Profil zeigt 75 % Ubereinstimmung mit Rissen aus Frankreich.

Aus Spur 2 (1073-17) konnte nur ein schwaches canides Teilprofil erstellt werden. Da nur 5
autosomale Systeme reproduzierbar detektiert werden konnten, ist eine Assoziationsanalyse
nicht mdglich. Der SRY — Test verlief bei Spur 2 ebenfalls positiv, was auf mindestens ein
mannliches Tier hindeutet. Das Allel 96 wurde bisher nur bei Wélfen der lettischen Population
und bei keinem Hund (n>700) aus 100 Rassen nachgewiesen.

Aus der Spur 3 (1073-17) konnte kein genetischer Fingerabdruck erstellt werden.

.1'1
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PD',D Nicole von Wurmb-Sthwark Dr. rgfr‘at Jan-Hendrik Modraw
Faé‘hahstammungsgutachterln DGAB Forénsischer Genetiker
Spurensachverstindige :
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen fiir

Seite 3 von 6




(( DAKKS dgab

Deutsche fochabstammungsgutachterin
Akkreditierungastells iebrifi durch die kfir
D-PL-20545-01-00 profer NN www.kTge.de
Forensische Genetik und Rechtsmedizin
am Institut Fiir Himatopathologie GmbH

it Exnortatuen 750 | S254T Homb
) 8 ForGen - Forensische Genetik
und Rechtsmedizin am Institut
flir Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark

F . T5a, 22547

Tel: +49 {0} 40 524 72 35-600
Fax: +49 (0) 40 524 72 35-610
Mail: info@forensic-hh.de

URL: hilpitwhate forersik-ti e

Hamburg, den 02.08.2017

Betreff: Molekulargenetische Analyse einer Gewebeprobe (SU0087-17)

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 27.07.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 27.07.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

27.07.2017 01.08.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

Amlsgericht Hamburg, HRE 138130 Hamburger Sparkasse
Stever-Nr_: 41/720/03074 IBAN: DEE 1200505501 002238830
GeschaNsirer: BIC: HASPDEHHICNX

Prof. Dr. K_ Tiemann

Dr. T. Schwark

Mo M i Wb Rsbvsracde

5U0087-17

Bezeichnung Hd.Nummer  Beschreibung rte Methoden

Gewebestilck, ca. 1x1 em,

1070-17 Inkubation: 48 h e e

Quantifizi von DNA,
eines genetischen Fingerabdrueks,
Geschlechtsbestimmung

1071-17 Gewebestilck, ca. 1x1 em,
Inkubation: 10 min

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)
nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Keine durchgefihrt

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

EHC2054: 144,
EHC2010: 224,
PEZ5:92/101,
W7-17/ PEZ20: 2::;11,

A PEZ12: 265,

(spur 1) PEZ3: 135,
PEZ6: 172/179,
PEZ8:209/227,
EHC2079: 259/271,
SRY-Test: positiv

°: Angabe dar spezifisches e [Basengaare] nach A ung in el e A 3 weriings Al ik
et wer e kteten. Di i winberogen. Sigeae in € nalst Sew sebr gering, SAY- Gaschinchumarker, Y-

‘Wolf Wolf oder Wolfsmischling. Es zeigt
753,75% sich eine erhdhte genetische
(russische Population) Ubereinstimmung mit Walfen der
russischen Population [>70%)
FCI-1-Hiitehund 40+2% Das Allel 92 wurde bisher nur bei
(2.B. Berner Wélfen aus der russischen
Sennenhund) Population detektiert.

Ehramassm
5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Aus Spur 1 (1070-17/1071-17) liel sich ein Vollprofil spezifisch fir einen Caniden nachweisen.
Dabei zeigen sich genetische Ubereinstimmungen mit dem Wolf, 75¢3,75% (russische
Population) sowie Hunden der FCI-Gruppe-1 Hiitehunde 40+2% (z.B. Berner Sennenhund).
Der positive SRY-Test in der Probe weist auf ein mannliches Tier hin. Das Merkmal "92" im
System PEZ 5 wurde bisher ausschlieBlich bei Wélfen der russischen Population und bei
keinem in der Datenbank untersuchten Hunderassen (n>700 aus >100 Rassen) nachgewiesen.
Damit ist das hier untersuchte Tier durch den Vergleich mit den in unserer Datenbank

vorhandenen Tiere tatsdchlich am ehesten einem Wolf aus der russischen Population

zuzuordnen.
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Dabei muss bemerkt werden, dass die Analyse mit einer sogenannten Rissprobe durchgefihrt
wurde. D.h., dass die DNA-Qualitadt und —Quantitat aus solchen Quellen i.d.R. nicht optimal ist.
Dies kann zu Allelverlusten und so zu moglicherweise falsch-homozygoten Bestimmungen
fihren, was wiederum méglicherweise zu geringen Veranderungen des Ergebnisses fiihren

kénnte.
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6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

- Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabel werden generell —wenn vorhanden —
Vergleichsmaterialien unabhangig ven Spurenproben aufgearbeitet (siehe 7)

- Automatische Fragmentanalyse mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Biosystems unter Einsatz elnes AbiPrism3130 bzw. 3130 XLGenetic Analyzers (siehe 10))

-Spelchelnachwels mit dem Amylasetest von Seratec.

s Meathad, A

mit

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den versch
Arbeitsanweisungen

(7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der ker il Zellen in und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMA-Molekile, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kdnnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt won ThermoFisher
durchgefiihrt.

(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Die DNA oder DNS |Desoxyribonukleinsdure) ist der Tréger der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekilfaden
spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Ei i die 4 Basen hal {Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die
Anordnung entspricht dem genetischen Code.

An bestimmten Orten im Genom befinden sich sogenannte short tandem repeats (STRs), Bereiche der DNA, die sich durch
spezifische Abfolgen von 2 bis 4 Basenpaaren Lange auszeichnen, die in won 10 bis 40 . Diese
Wiederhol ist indivi unterschiedlich und wird als Merkmal fiir jeden Genort kodominant vererbt. Bei
Mischerbigkeit sind zwei unterschiedliche Fragmente (sAllele) nachweishar. Bei Reinerbigkeit liegen zwei identische
Fragmente (Allele) vor. Diese short tandem repeats sind sdmtlich in den sogenannten nicht-kodierenden Bereichen der DNA
lokalisiert, so dass mit keinem Genort Rickschlisse auf (I 1 oder F i geschlossen werden
kbnnen. Dabei werden 16 bis 23 dieser STR-Merkmale analysiert (S44_14 und 15). Immer ein Merkmal wird von der Mutter,
eines vom Vater vererbt, so dass (ber den Machweis der 5TRs und mit Wissen der Frequenz der einzelnen genetischen
Merkmale Abstammungsgutachten durchgefilhrt werden kénnen (SAA_019). Zusatzlich ist auch eine Identititsiberprifung
maglich. Da die verschiedenen Merkmale unterschiedliche Wahrscheinlichkeiten aufweisen (d.h. unterschiedlich hiufig in
der Bevilkerung vorkommen), kann berechnet berechnen werden, wie wahrscheinlich es ist, dass z.B. eine bestimmte
biologische Spur von einer bestimmten Person stammt (SAA&_020), wenn all deren Merkmale mit denen der Spur

igabe der zugehdrigen
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Hamburg, den 02.08.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0090-17)

Beschluss/Auftrag vom 31.07.2017

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 31.07.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 31.07.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

lll. Wenn ja, stammen die (ibersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:
3. Spuren- und Vergleichsmaterial:
Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

31.07.2017 02.08.2017

5U0090-17

3.1 Spurenmaterial
Die im Folgenden beschriebenen Spurentrdger wurden untersucht, es werden jeweils 3

Abstriche zusammen als eine Probe aufgearbeitet:

LED Beschreibung Durchgefiihrte Methoden

Vortest auf Amylase. Extraktion von
schwierigen Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

4 Abstrichtupfer,
stark blutig, Copan

1081-17
getracknet

Pro Spur wurden drei Abstriche gemeinsam aufgearbeitet.

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

- nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

o
1081-17- schwach positiv

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisi g5 bnisse des Sp! 3 i ials, hundespezifische

STR-Merkmale (siehe 11).

16 Merkmale in 10 von

11 Systemen:

PEZ1: 96/101/106/121,

FHC2054: 167, Es handelt sich um eine
FHC2010: 232, Mischspur von mindestens 3
PEZ20:173/177, Individuen, eine

PEZ12: 265, Assoziationsanalyse ist daher
PEZ3: 110/117/127/133/151, nicht maglich.

PEZ6: 173/179/199/205,

PEZS: 226,

FHC2079: 259/267/271/275,

SRY-Test: positiv
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus Spur 1 (1081-17) konnte ein genetisches Mischprofil caniden Ursprungs erstellt
werden. Der Amylasevortest zeigte ein schwach positives Ergebnis.

Ad I1+111: Aus Spur 1 (1081-17) lieR sich ein Mischprofil darstellen. Es zeigten sich Merkmale
von mindestens drei verschiedenen Individuen, eine Assoziationsanalyse ist daher leider nicht

moglich. Der positive SRY-Test in der Probe weist auf mindestens ein mannliches Tier hin.

f
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6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

- Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabel werden generell —wenn wvorhanden —
Vergleichsmaterialien unabhangig von Spurenproben aufgearbeitet (siehe 7)

- Quantifizierung der Gesamt-DNA in der Probe mit dem Nanodrop (Therma Scientific) (siehe 13)

- Automatische Fragmentanalyse mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Blosystems unter Einsatz eines AbiPrism3130 baw. 3130 ¥LGenetic Analyzers (siehe 10))

-Speichelnachweis mit dem Amylasetest von Seratec.

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschiedenen Methoden mit Angabe der zugehérigen

Arbeitsanweisungen

{7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DNA-Isalierung erfolgt durch Aufschluss der ker i Zellen in und Waschschritten und der

Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DNA-Molekile, die dann erneut durch verschiedene Schritte

gewaschen und eluiert werden kdnnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt von ThermoFisher

durchgefiibrt.

{8) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Die DNA oder DNS |Desoxyribonukbeinsdure) ist der Triger der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekilféden

spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten [Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die

#Anordnung entspricht dem gemetischen Code.

#An bestimmten Orten im Genom befinden sich sogenannte short tandem repeats (STRs), Bereiche der DNA, die sich durch

spezifische Abfolgen von 2 bis 4 Basenpaaren Lange auszeichnen, die in Wiederholungen won 10 bis 40 vorkommen. Diese
1 hl ist individuell unterschiedlich und wird als Merkmal fir jeden Genort kodominant vererbt. Bei

Mischerbigkeit sind zwei unterschiedliche F [=Allele} nac I ~ Bei Reinerbigkeit liegen zwei identische
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Bruno Lecomte fir Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark

Fangdieckstr. 75a, 22547 Hamburg

Tel: +4
Fi

Hamburg, den 02.08.2017

Betreff: Molekulargenetische Analyse von Kotproben (SU0091-17)

Beschluss/Auftrag vom: 31.07.2017
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 31.07.2017
Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 31.07.2017

Gemak schriftlicher Anforderung soll ein

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

lil. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:
Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

Amtsgedchl Hamburg, HRE 138130 Hamburger Sparkasse
IBAN: DEE1200505501002238630
= BIC: HASPDEHHXXXX
ForGen

5U0091-17

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrdger wurden untersucht, es werden jeweils 3
Abstriche zusammen als eine Probe aufgearbeitet:
id.
N gefilhrte

Extraktion von schwierigen Minimalspuren
Spur 1 108317 Kotprobe, Stabilizer und Quantifizierung von DNA, Erstellung
Kotprobe Tube eines genetischen Fingerabdrucks,

Geschlechtsbestimmung

m 1084-17 Kotprobe, getrocknet  s.o.

Pro Spur wurden drei Abstriche gemeinsam aufgearbeitet.

Bezeichnung

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)
- nicht untersucht
4, Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Nicht durchgefiihrt
4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).
‘Assoziations-
Ifd. Typ o

Beurteilung/Bemerkung

Es konnte kein genetisches Profil
1083-17 erstellt werde, eine
(Spur 1) LIS pEhtmogtich Assoziationsanalyse ist daher nicht
miglich.
Es konnte kein genetisches Profil
1084-17 . erstellt werde, eine
(Spur2) AL pEhtmogtich Assoziationsanalyse ist daher nicht
méglich.

=: Aeates dat spreziftichus Maskmale In Lisge [Basisgaara] nach Actisreung in sirm AZ13330 Genetk Anabyaie; {|=Markiale, dhe wine gerings Aspitode subweisn cdis richt
il rstisimt wisdees bisreten. Dbese meeden in dia Asseriationsinibysa nkht aleberogen. Sigeab in damimre: Signalities sebs garing, SRY: Geschinchtimal
[—

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Ad I: Aus Spur 1(1083-17) und Spur 2 (1084-17) konnte kein genetisches Profil erstellt werden.
Ad III: Aus beiden Spuren lieB sich kein genetisches Profil darstellen, eine

leider nicht maglich.

r. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Forensischer Genetiker
Spurensachverstdndige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen fir Abstammungsgutachten e.V.
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Forensische Genetik und Rechtsmedizin
am Institut Fir Hdmatopathologie GmbH

ForGon - wa Inastut fur
Hamatopathologlo GmiH | Fangdieckstr. 75a | 22547 Hamburg

ForGen - Forensische Genetik

und Rechtsmedizin am Institut
Ginette Marchive flir Hamatopathologie GmbH

Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark

F 75a, 22547 9

Tel: +49 (0) 40 524 72 35-600
Fax: +49 (0) 40 524 72 36-610
Mall: info@forensik-hh.de

URL: hilp.itwww Jorensik-bh de

Hamburg, den 10.08.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0093-17)
Bezug: Speziesidentifikation

Beschluss/Auftrag vom: 08.08.2017
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 08.08.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 08.08.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

1. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

Il. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung
geeignet ist?

Ill. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

08.08.2017 10.08.2017

Amisgericht Hamburg, HRB 139130
Stever-Ne_. 41/72003074
Geschafsfihrer:

Hamburger Sparkasse
IBAN: DEE1200505501002238630
BIC: HASPDEHHXXX

SU0093-17

3.1 Spurenmaterial
Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

Ifd.
N Durchgefiihrte Methoden
Vortest auf Amylase. Extraktion von
schwierigen Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Spur 1
Schafriss vom 28.07.2017 6 Abstriche, blutig,
Copan

3 Abstrichtupfer,

Schafriss vom 30.07.2017  RELE e AR RRI S,

s.0.

6 Abstriche, blutig,
Copan

4 Abstriche, blutig,

Schafriss vom 31.07.2017 [BSUESES
Copan

Tapies/Vidal
:fn";'fm vom 01.08.2017 [BL ) é :p‘:’;""'e' blutie.
Bengouzal
Pro Spur wurden zwei bis drei Abstriche gemeinsam aufgearbeitet.
3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

- nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

D Ergebnis
schwach positiv
schwach positiv
schwach positiv
schwach positiv
schwach positiv
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4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

Ifd. Nummer Typisierungserfol, Assoziations-analyse Beurteilung/Bemerkung

5 Merkmale in 4 von

11 Systemen:

PEZ1: (129) Es konnten weniger als 5
FHC2054: k.E. autosomale Merkmale
FHC2010: k.E. nach i werden k

PEZ5: 96 eine Assoziationsanalyse ist daher
PEZ20: k.E. nicht méglich nicht maéglich.

PEZ12: k.E. Das Allel 96 in PEZ5 wurde dabei
PEZ3: 102/117 bisher in unserer Datenbank nur
PEZ6: k.E. bei Walfen aus der russischen
PEZ8: k.E. Population nachgewiesen.
FHC2079: k.E.

SRY-test: positiv

Assoziationsanalyse nicht maglich,
nicht méglich da kein genetischer Fingerabdruck
erstellt werden konnte.

Kein Ergebnis
SRY-Test: negativ

16 Merkmale in 9 von
11 Systemen:

PEZ1: 113/117

EHC2054: k.E. ;EE':“““”' Hund oder Wolfsmischling. Es zeigt
FHC2010: k.E. sich ein erhéhter Walfsantell ven
PEZS: 92/105 z.B. Hovawart) >40%.

PEZ20: 173/199 Das Allel 92 in PEZS konnte dabei
PEZ12: (265/271) Wolf bisher nur bei Wélfen aus der
PEZ3: 103/153 5042,5 % baltischen Population

PEZ6: 179/193 (baltische Population] nachgewiesen werden.

PEZ8: 226/258

FHC2079: 271

SRY-Test: positiv

Assoziationsanalyse nicht maglich,
nicht maglich da kein genetischer Fingerabdruck
erstellt werden konnte.

Kein Ergebnis
SRY-Test: negativ

Assoziationsanalyse nicht méglich,
nicht méglich da kein genetischer Fingerabdruck
erstellt werden konnte.

Kein Ergebnis
SRY-Test: negativ

= Angabe: der spezifisches e Acalyar; [leMekmale, di . sl sder i
werdien haznrite, Dhese werd e i da Sdoelations, lgruabe i Ko Syt e Rerieg, SAY: V-Chromeson, b E
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Ad I: Aus den Spuren 1 (1100-17) und 3 (1102-17) konnten Teilprofile caniden Ursprungs erstelit
werden. Die Spuren 2 (1101-17), 4 (1103-17) und 5 (1104-17) blieben ohne Ergebnis. Alle Proben

zeigten ein schwach positives Ergebnis im Amylase-Vortest.

Ad II+11l: Das canide Teilprofil aus Spur 1 (1100-17) zeigt 4 autosomale Merkmale in 3 von 10 Systemen.
Eine Assoziationsanalyse ist daher nicht maglich. Das Allel 96 im System PEZ5 wurde bisher
ausschlieflich bei Wélfen aus der baltischen Population nachgewiesen und bei keinem Hund (n>700,
mehr als 100 Rassen) in unserer Datenbank. Der positive SRY-Test weist auf mindestens ein mannliches

Tier hin.

Das Teilprofil aus Spur 3 (1102-17) zeigt eine hohe genetische Ubereinstimmung mit Hunden der

Gruppe FCI-2-Molosser (6043 %, z.B. Hovawart) sowie dem Wolf (5042,5 %, baltische Population).

Es zeigt sich eine erhéhte genetische Ubereinstimmung von >40 % zum Wolf sowie das Allel 92,
welches bisher ausschlieflich Wélfe in unserer Datenbank aus der baltischen Population aufwiesen
und keiner der von uns untersuchen Hunde (n>700, mehr als 100 Rassen). Andererseits zeigt keiner

der Wélfe in unserer Datenbank eine derart niedrige genetische Ahnlichkeit zum Wolf.

Es kinnte sich daher durchaus um einen Mischling zwischen Hund und Wolf handeln oder aber um
den Vertreter einer Hunderasse, die uns bisher unbekannt ist und die eine extrem hohe, genetische
Ahnlichkeit zum Wolf aufweist. Der SRY-Test ist positiv, was auf einen mannlichen Canidae hinweist.
Das gefundene genetische Profil zeigt auRerdem eine 80 %ige Ubereinstimmung mit den bereits aus
Frankreich untersuchten Rissen. Da diese Analyse aus DNA mit schlechterer Qualitat und Quant

(=Rissprobe) durchgefiihrt wurde, kann nicht ausgeschlossen werden, dass sich Verdanderungen zum
Originalprofil ergeben haben, die miglicherweise zu geringen Veranderungen des Ergebnisses fihren

kdnnten.

Aus den Spuren 2 (1101-17), 4 {1103-17) und 5 (1104-17) konnte kein genetischer Fingerabdruck

erstellt werden. Der SRY-Test verlief ebenfalls negativ.

~Dé rer.nat Jan-Hendrik Modrow
abstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstindige
W zende Bundesverband der Sachverstdndigen filir
Abstammungsgutachten e V.
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Forensische Genetik und Rechtsmedizin
am Institut Flir Himatopathologie CmbH

ForGen — Forensische Genelik und Rechismedizin am insStut fir
Himatcpathciogie GmbH | Fangdiectstr. 75a | 22547 Hamburg . .
ForGen - Forensische Genetik

und Rechtsmedizin am Institut
fur Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Hicole von Wurmb-Schwark
Fangdieckstr. 75a, 22547 Hamburg

Bruno Lecomte

Tel: +43 (0) 40 524 72 36-600
Fax: +43 (0) 40 524 72 36610
Mall: Info@forznsik-hn.de

URL: hitp:/www.forensik-hh.de

Hamburg, den 18.08.2017

Betreff: Molekulargenetische Analyse von Riss- und Kotproben (SU0097-17)

Bezuy, Speziesidentifikation
Beschluss/Auftrag vom
Eingang des Auftrags an unserem Institut:

14.08.2017
14.08.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 14.08.2017

GemdR schriftlicher Anforderung soll gin
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

Il. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung
geeignet ist?

Ill. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

14.08.2017 17.08.2017

Amtsgericht Hamburg, HRS 133130
Steugr-Nr.: 4172003074
Geschansiihrer

Prof. Dr. K. Tlemann

Dr. T. Schwark

Hamburger Sparkasse
IBAN: DEG1200505501002235630
BIC: HASPDEHHXXX

Dr. N. won Wurmo-Schwark

5U0097-17

3.1 Spurenmaterial

Bezeichnung

Spur 1
Schafriss vom 21.07.2017
Vosges — Gilbert Habémont

Kotprobe vom 31.07 2017
Mot

Kotprobe vom 31.07 2017
Lampazzo

Kotprobe vom 31.07 2017
Valle Fredda

Spur13

Kotprobe vom 31.07 2017
Valle Fredda

- nicht untersucht

1108-17

111017

111317

111217

111317

111417

111517

1116-17

111717

111817

111917

112017

1123117

Abstriche zusammen als eine Probe aufgearbeitet:

Beschreibung

Abstrichtupfer,
Copan, blutig mit
Schmutzantragungen

Abstrichtupfer,
Copan, blutig mit
Schmutzantragungen
Abstrichtupfer,
Copan, blutig mit
Schmutzantragungen

Kotprobe, getrocknet

Kotprobe, getrocknet

Kotprobe, getrocknet

Kotprobe, getrocknet

Kotprobe, getrocknet

Kotprobe, getrocknet

Kotprobe, getrocknet

Kotprobe, getrocknet

Kotprobe, getrocknet

Kotprobe, getrocknet

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

Die im Folgenden beschriebenen Spurentriger wurden untersucht, es werden jeweils 3

Durchgefilhrte Methoden

Vortest auf Amylase, Extraktion von
schwierigen Minimalspuren und
Quantifizierung von DMA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

5.0.

5.0.

Extraktion von schwierigen Minimalspuren
und Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

5.0.

Pro Spur wurden drei Abstriche gemeinsam bzw. 400 mg der Kotproben aufgearbeitet.
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4, Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

D

1109-17
1110-17
1111-17

Ergebnis
schwach positiv

positiv

schwach positiv

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

Nummer Typisierungserfolg®

111017
(Spur2)

1111-17
(Spur3)

8 Merkmale in 6 von
11 Systemen:

PEZ1: 106

FHC2010: 225

PEZS: (88)/96
PEZ20: 176
FHC2079: 267/275
SRY-Test: positiv

8 Merkmale in 8 von
11 Systemen:

PEZ1: 106

FHC2010: 241

PEZ5: 88

PEZ20: 176
PEZ3:111

PEZ6: 170

FHC2079: 267
SRY-Test: positiv

7 Merkmale in 6 von
11 Systemen:

PEZ1: (106)

PEZ5: 88

PEZ20: 176
PEZ3:117

FHC2079: 267/275
SRY-Test: positiv

analyse

FCI-7-
Vorstehhunde
(2543,75 %)

z.B. Deutsch-
Drahthaar
/Bahmisch Raubart

Wolf
[1040,5 %)
gepoolte
Population

ng

Es kennten lediglich 5 oder wenige
autosomale Genorte reproduzierbar
dargestellt werden, eine
Assoziationsanalyse ist daher nicht maglich.
Dass Allel 96" im System PEZ5 wurde
bisher ausschlieBlich bei Wlfen der
russischen Population nachgewiesen. Das
Allel 88" im System PEZ5 wurde bisher bei
keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

Hund oder Hundemischling.

Das Allel 88" im System PEZS wurde bisher
bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

Es konnten lediglich 5 oder weniger
autosomale Genorte reproduzierbar
dargestellt werden, eine Assoziationsanalyse
ist daher nicht méglich.

Das Allel ,B8" im System PEZ5 wurde bisher
bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.
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eilung/Bemerkung

i
%

Es kennten lediglich 5 oder weniger
4 Merkmale in 3 von autosomale Merkmale reproduzierbar
11 Systemen: detektiert werden, eine Assoziationsanalyse
PEZ1: 125135 nicht méglich ist daher nicht mdglich.
PEZ5: B0/(96) Das Allel 80" im System PEZS wurde bisher
SRY-Test: positiv bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

Es konnte kein genetischer Fingerabdruck
nicht maglich erstellt werden, eine Assoziationsanalyse ist
daher nicht maglich.

kein Ergebnis
SRY-test: negativ
Kein Ergebnis - =
SRY-Test: (positiv) [ T 0.
Es kennten lediglich 5 oder weniger
4 Merkmale in 3 von ale rep i
11 Systemen: detektiert werden, eine Assoziationsanalyse
PEZ5: 804100 ist daher nicht méglich.
PEZ3: 96 Das Allel 80" im System PEZS wurde bisher
SRY-Test: (positiv) bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

7]

10 Merkmale in & von
11 Systemen:
PEZ1:105/113

PEZ5: (80)

PEZ3: 111118

PEZ6: 171186
FHC2079:267/271
SRY-Test: (positiv)

111717 Kein Ergebnis
(Spur 9) SRY-Test: positiv

Es kennten lediglich 5 oder weniger
autosomale Genorte reproduzierbar
dargestellt werden, eine

nicht maglich Assoziationsanalyse ist daher nicht maglich.
Das Allel 80" im System PEZS wurde bisher
bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

!

Es kennte kein genetischer Fingerabdruck
erstellt werden, eine Assoziationsanalyse ist
daher nicht maglich.
Es konnten weniger als 5 autosomale
Merkmale reproduzierbar detektiert
werden, eine Assoziationsanalyse ist daher
nicht maglich nicht méglich.
Das Allel 80" im System PEZS wurde bisher
bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.
Es konnten weniger als 5 autosomale
Merkmale reproduzierbar detektiart
werden, eine Assoziationsanalyse ist daher
nicht méglich.

5 Merkmale in 4 von
11 Systemen:
111817 PEZ1:105
(Spur 10) PEZ5: 80/101
PEZ20: 169
SRY-Test: positiv

3 Merkmale in 2 von
11 Systemen:
FHC2079: (167/275)
SRY-Test: positiv
Es kennte kein genetischer Fingerabdruck
nicht méglich erstellt werden, eine Assoziationsanalyse ist
daher nicht maglich.

nicht méglich 5.0.

g ?
= =
= =

kein Ergebnis
(Spur 12) SRY-test: negativ
112117 kein Ergebnis
{Spur 13) SRY-test: negativ

*: Aegabe der

s s einem ABI3130 Genetic Analyzes; | . die i gerin At aut vt richt
hsnten. Aprpm—— + e i Elamimern: Sign wering S i

rys—
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad 1: Aus den Spuren 1 -4 {1109-17 bis 1112-17) sowie den Spuren 6-11 (1114-17 bis 1119-
17) konnten genetische Teilprofile erstellt werden. Aus den Proben 1112-17 (Spur 5) sowie
den Spuren 12 (1120-17) und 13 (1121-17) lieB sich kein genetisches Profil erstellen. Dar
Amylasevortest fur die drei Abstrichproben (1109-17 bis 1111-17) verlief positiv bzw.
schwach positiv.

Ad 14: Die Teilprofile aus Spur 1 (1109-17) und Spur 3 (1111-17) erméglichen keine
Assoziationsanalyse, da hier zu wenig Markersysteme reproduzierbar dargestellt werden
konnten. In beiden Proben ldsst sich das Allel ,88" in PEZ 5 darstellen, welches bisher noch bei
keinem Canidae (n=1000) in unserer Datenbank zeigte. Die Spur 1 (1109-17) zeigt hier
auBerdem das Allel ,96", welches bisher ausschlizBlich bei Wélfen der russischen Population
und bei keinem anderem Canidae (n=700, =100 Hunderassen) nachgewiesen wurde. Der 5RY-
Test verlduft ebenfalls bei beiden Spuren positiv, was auf ein mannliches Tier hinweist.

Das Teilprofil aus Spur 2 (1110-17) zeigt die hochste genetische Ubereinstimmung mit der
Gruppe FCI-7-Vorstehhunde (25%3,75 %, z.B. Deutsch-Drahthaar /Béhmisch Raubart) sowie
dem Wolf {10+0,5 %, gepoolte Population). Es handelt sich daher am Ehesten um einan Hund
oder Hundemischling. Allerdings kann hier die Rasse nicht genauer eingegrenzt werden,
weshalb auch denkbar wére, dass es sich um ein Tier einer Rasse handelt, die nicht in unserer
Datenbank aus =100 Rassen vorliagt. Auch hier zeigt sich das Allel ,88" in PEZ 5 und der SRY-

Test ist positiv.

Bei dieser Baurteilung muss bemerkt werden, dass es sich hier um ein Merkmalsmuster aus
einer sogenanntan Minimalspur handelt, in der sowohl DNA-Cualitat als auch —Quantitat nicht
optimal sind. Dies kann zu Ph&nomenen wie z.B. dem allelic drop out oder drop in fdhren.
Entsprechend kénnten diese zu geringen Verdnderungen in der Beurteilung fihren.

Die Teilprofile aus Spur 4 (1112-17) und Spur 10 (1118-17) ermdglichen keine
Assoziationsanalyse, da hier weniger als 5 autosomale Merkmalssysteme darstellbar sind.
Beide Spuren zeigen das Allel ,80" in PEZS, welches bisher noch bei keinem anderen Canidae
(n=1000) in unserer Datenbank nachweisbar war. Beide Spuren zeigen einen positiven SRY-
Test, was auf ein mannliches Tier hinweist.

Die Teilprofile aus Spur 7 (1115-17) und Spur 8 (1116-17) erlauben ebenfalls keine

Assoziationsanalyse, da hier weniger als 5 autosomale Merkmalssysteme darstellbar sind.
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Beide Spuren zeigen ebenfalls das Allel ,80" in PEZS, welches bisher noch bei keinem anderen
Canidae (n=>1000) in unserer Datenbank nachweisbar war und einen positiven SRY-Tast, was
auf ein mannliches Tier hinweist.

Aus der Spur 6 (1114-17), Spur 9 (1117-17) und Spur 11 (1119-17) lief sich lediglich das
mdnnlich spezifische SRY-Merkmal nachweisen. Autosomale Systeme waren hier nicht
nachweisbar.

Die Spuren 5 (1113-17), 12 (1120-17) sowie 13 (1121-17) fuhrten zu keinem Ergebnis, hier

konnten weder autosomale, noch Y-spezifische Merkmale detektiert werden.

PD Dr. Ihl_!oule von Wurmb-Schwark er.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstandige

Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fir

Abstammungsgutachten e V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folganden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabei werden generell —wenn vorhanden —
Vergleichsmaterialien unabhangig von Spurenproben aufgearbeitet (siche 7)

Quantifizierung der Gesamt-DNA in der Probe mit dem Nanodrop (Thermo Scientific) (siehe 13)

he Fragr mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Biosystems unter Einsatz eines AbiPrism3130 bzw. 3130 XLGenetic Analyzers (siehe 10))

-Speichelnachweis mit dem Amylasetest von Seratec.

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschiedenen Methoden mit Angabe der zugehirigen
Arbeitsanweisungen

(7) DNA-Extraktion (SAA_D10):

Die DMA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der il Zellen in und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMA-Molekile, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kinnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerat von ThermoFisher
durchgefiihrt.

(8) Generelles zur DNA-Anzlyse, Darstellung, Auswertung:

Diie DNA oder DNS [Desoxyribonukleinsure) ist der Triger der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekiilfiden
spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Ei i die 4 Basen [Adenin, Thymin, Cytesin, Guanin). Die
Anordnung entspricht dem genetischen Code.
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eilung/Bemerkung

i
%

Es kennten lediglich 5 oder weniger
4 Merkmale in 3 von autosomale Merkmale reproduzierbar
11 Systemen: detektiert werden, eine Assoziationsanalyse
PEZ1: 125135 nicht méglich ist daher nicht mdglich.
PEZ5: B0/(96) Das Allel 80" im System PEZS wurde bisher
SRY-Test: positiv bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

Es konnte kein genetischer Fingerabdruck
nicht maglich erstellt werden, eine Assoziationsanalyse ist
daher nicht maglich.

kein Ergebnis
SRY-test: negativ
Kein Ergebnis - =
SRY-Test: (positiv) [ T 0.
Es kennten lediglich 5 oder weniger
4 Merkmale in 3 von ale rep i
11 Systemen: detektiert werden, eine Assoziationsanalyse
PEZ5: 804100 ist daher nicht méglich.
PEZ3: 96 Das Allel 80" im System PEZS wurde bisher
SRY-Test: (positiv) bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

7]

10 Merkmale in & von
11 Systemen:
PEZ1:105/113

PEZ5: (80)

PEZ3: 111118

PEZ6: 171186
FHC2079:267/271
SRY-Test: (positiv)

111717 Kein Ergebnis
(Spur 9) SRY-Test: positiv

Es kennten lediglich 5 oder weniger
autosomale Genorte reproduzierbar
dargestellt werden, eine

nicht maglich Assoziationsanalyse ist daher nicht maglich.
Das Allel 80" im System PEZS wurde bisher
bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.

!

Es kennte kein genetischer Fingerabdruck
erstellt werden, eine Assoziationsanalyse ist
daher nicht maglich.
Es konnten weniger als 5 autosomale
Merkmale reproduzierbar detektiert
werden, eine Assoziationsanalyse ist daher
nicht maglich nicht méglich.
Das Allel 80" im System PEZS wurde bisher
bei keinem bekannten Canidae in unserer
Datenbank nachgewiesen.
Es konnten weniger als 5 autosomale
Merkmale reproduzierbar detektiart
werden, eine Assoziationsanalyse ist daher
nicht méglich.

5 Merkmale in 4 von
11 Systemen:
111817 PEZ1:105
(Spur 10) PEZ5: 80/101
PEZ20: 169
SRY-Test: positiv

3 Merkmale in 2 von
11 Systemen:
FHC2079: (167/275)
SRY-Test: positiv
Es kennte kein genetischer Fingerabdruck
nicht méglich erstellt werden, eine Assoziationsanalyse ist
daher nicht maglich.

nicht méglich 5.0.

g ?
= =
= =

kein Ergebnis
(Spur 12) SRY-test: negativ
112117 kein Ergebnis
{Spur 13) SRY-test: negativ

*: Aegabe der

s s einem ABI3130 Genetic Analyzes; | . die i gerin At aut vt richt
hsnten. Aprpm—— + e i Elamimern: Sign wering S i

rys—
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad 1: Aus den Spuren 1 -4 {1109-17 bis 1112-17) sowie den Spuren 6-11 (1114-17 bis 1119-
17) konnten genetische Teilprofile erstellt werden. Aus den Proben 1112-17 (Spur 5) sowie
den Spuren 12 (1120-17) und 13 (1121-17) lieB sich kein genetisches Profil erstellen. Dar
Amylasevortest fur die drei Abstrichproben (1109-17 bis 1111-17) verlief positiv bzw.
schwach positiv.

Ad 14: Die Teilprofile aus Spur 1 (1109-17) und Spur 3 (1111-17) erméglichen keine
Assoziationsanalyse, da hier zu wenig Markersysteme reproduzierbar dargestellt werden
konnten. In beiden Proben ldsst sich das Allel ,88" in PEZ 5 darstellen, welches bisher noch bei
keinem Canidae (n=1000) in unserer Datenbank zeigte. Die Spur 1 (1109-17) zeigt hier
auBerdem das Allel ,96", welches bisher ausschlizBlich bei Wélfen der russischen Population
und bei keinem anderem Canidae (n=700, =100 Hunderassen) nachgewiesen wurde. Der 5RY-
Test verlduft ebenfalls bei beiden Spuren positiv, was auf ein mannliches Tier hinweist.

Das Teilprofil aus Spur 2 (1110-17) zeigt die hochste genetische Ubereinstimmung mit der
Gruppe FCI-7-Vorstehhunde (25%3,75 %, z.B. Deutsch-Drahthaar /Béhmisch Raubart) sowie
dem Wolf {10+0,5 %, gepoolte Population). Es handelt sich daher am Ehesten um einan Hund
oder Hundemischling. Allerdings kann hier die Rasse nicht genauer eingegrenzt werden,
weshalb auch denkbar wére, dass es sich um ein Tier einer Rasse handelt, die nicht in unserer
Datenbank aus =100 Rassen vorliagt. Auch hier zeigt sich das Allel ,88" in PEZ 5 und der SRY-

Test ist positiv.

Bei dieser Baurteilung muss bemerkt werden, dass es sich hier um ein Merkmalsmuster aus
einer sogenanntan Minimalspur handelt, in der sowohl DNA-Cualitat als auch —Quantitat nicht
optimal sind. Dies kann zu Ph&nomenen wie z.B. dem allelic drop out oder drop in fdhren.
Entsprechend kénnten diese zu geringen Verdnderungen in der Beurteilung fihren.

Die Teilprofile aus Spur 4 (1112-17) und Spur 10 (1118-17) ermdglichen keine
Assoziationsanalyse, da hier weniger als 5 autosomale Merkmalssysteme darstellbar sind.
Beide Spuren zeigen das Allel ,80" in PEZS, welches bisher noch bei keinem anderen Canidae
(n=1000) in unserer Datenbank nachweisbar war. Beide Spuren zeigen einen positiven SRY-
Test, was auf ein mannliches Tier hinweist.

Die Teilprofile aus Spur 7 (1115-17) und Spur 8 (1116-17) erlauben ebenfalls keine

Assoziationsanalyse, da hier weniger als 5 autosomale Merkmalssysteme darstellbar sind.

Seite 5von 8
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Beide Spuren zeigen ebenfalls das Allel ,80" in PEZS, welches bisher noch bei keinem anderen
Canidae (n=>1000) in unserer Datenbank nachweisbar war und einen positiven SRY-Tast, was
auf ein mannliches Tier hinweist.

Aus der Spur 6 (1114-17), Spur 9 (1117-17) und Spur 11 (1119-17) lief sich lediglich das
mdnnlich spezifische SRY-Merkmal nachweisen. Autosomale Systeme waren hier nicht
nachweisbar.

Die Spuren 5 (1113-17), 12 (1120-17) sowie 13 (1121-17) fuhrten zu keinem Ergebnis, hier

konnten weder autosomale, noch Y-spezifische Merkmale detektiert werden.

PD Dr. Ihl_!oule von Wurmb-Schwark er.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstandige

Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fir

Abstammungsgutachten e V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden

Die folganden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet:

Extraktion der DNA mit einem Kit der Firma Stratec. Dabei werden generell —wenn vorhanden —
Vergleichsmaterialien unabhangig von Spurenproben aufgearbeitet (siche 7)

Quantifizierung der Gesamt-DNA in der Probe mit dem Nanodrop (Thermo Scientific) (siehe 13)

he Fragr mit der Multicolour Fluorescent-Dye Technology der Firma Applied
Biosystems unter Einsatz eines AbiPrism3130 bzw. 3130 XLGenetic Analyzers (siehe 10))

-Speichelnachweis mit dem Amylasetest von Seratec.

6.2 Theoretischer Hintergrund zu den verschiedenen Methoden mit Angabe der zugehirigen
Arbeitsanweisungen

(7) DNA-Extraktion (SAA_D10):

Die DMA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der il Zellen in und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMA-Molekile, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kinnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerat von ThermoFisher
durchgefiihrt.

(8) Generelles zur DNA-Anzlyse, Darstellung, Auswertung:

Diie DNA oder DNS [Desoxyribonukleinsure) ist der Triger der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekiilfiden
spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Ei i die 4 Basen [Adenin, Thymin, Cytesin, Guanin). Die
Anordnung entspricht dem genetischen Code.
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Forensische Genetlk und Rechtsmedizin ia - 5 o 5
am Instleut Fir Hamatopathologle CmbH Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht, es werden jeweils 3

Foren — Forengische Geretk und Rechmedzn am IngShut fir Abstriche zusammen als eine Probe aufgearbeitet:

e S e TR ForGen - Forensische Genetik
und Rechtsmedizin am Institut

Bruno Lecomte ZUT E'oarg a'tf plathovlv?lg"'f s?nm?kH Spur 1 5 Abstrichtupfer, blutig, schwierigen Minimalspuren aus drei
v r- Hicole von Wurmb-Schwal 03/07/2017/1  [BPL-=t Copan getrocknet Abstrichen und Quantifizierung von
Fangdieckstr. 75a, 22547 Hamburg DNA, Erstellung eines genetischen
Tel: 249 (0) 40 524 T2 36-600 SN SR iEL i
Fax: +43 (0) 40 524 72 36-510 Spur 2 1206-17
URL P e ettt g2 11/08/2017/1 = =8
Es handelt sich um ein Stiick 5.0. Extraktion von zwei Abstrichen
Hamburg, den 08.09.2017 Fell, offensichtiich Schaf. Abb. 3: Spur 3, Ifd. Nr. 1207/17.
Spur3 Dieses wird groBfiachig und 3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)
R ) 190817 A an den Randern nach der
Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0101-17) ,Double Swab Methode” mit - nicht untersucht
DNA freien Abstrichen, delta

Bezu Speriesidentifikation Lab abgerieben. 4,  Ergebnisse
Beschluss/Auftrag vom Privat Hintergrundinformation zu den untersuchten Abstrichen: 4.1 Voruntersuchungen
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 21.08.2017 W Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

Bezeichnung ifd. Nummer Beschreibung Durchgefiihrte Methoden
Vortest auf Amylase. Extraktion von

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 21.08.2017 By : D Ergebni

1205-17 negativ

- 1206-17 schwach positiv
GemaR schriftlicher Anforderung soll ein 120717 schwach positiv

forensisch-genetisches Spurengutachten )& 4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

Ifd. Nummer Typisierungserfolg Assoziationsanalyse  Beurteilung/Bemerkung
1. Frage- bzw. Aufgabenstellung 120517 o Pt s Es konnten keine Merkmale dargestelit

{Spur 1) werden.
11 Merkmale in 8 von
11 Systemen (7 STRs):
PEZ1:109
geeignet ist? FHC2054: 147/151
FHC2010: 224/233
IIl. Wenn ja, stammen die Ubersandtan Proben von einem Hund oder einem Waolf? S he— PEZ5: (96) nicht moglich
e - = g PEZ20: KE.
2. Zum Sachverhalt: ! PEZ12:KE.
- PEZ3:k.E.
- ¥ PEZ6: (212)
3. Spuren- und Vergleichsmaterial: :..%},2729?/2(3/32)71
SRY: positiv
Die Untersuchungen und statistischen Berechnungan bzw. Auswertungen fanden im & Merkmale in 6 von 11
Systemen: Es nicht G N
PEZ1:117 fur eine Assoziationsanalyse dargestelit
28.08.2017 i 08.09.2017 Abb. 2.: Spur 2, Ifd. Nr. 1206/17. LU A
FHC2010: k.E

erstellt werden.

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung. Abb. 1: Spur 1, Ifd. Nr. 1205/17.

II. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung

Es nur5 !
reproduzierbar detektiert werden, daher
ist eine Assoziationsanalyse nicht
moglich.

folgenden Zsitraum statt:

Amtsgericht Hamburg, HRS 133130 Hamburger Sparkasse
Steusr-NI: 4172003074 IBAN: DEG1200505501002235630

‘Geschansnnrar: BIC: HASPDEHHXXX

Prof. Dr. K. Tlemann Seite 2von 6 Seite 3von 6
Dr. T. Schwark .

Dr. N. von Wuma-Sehwark
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PEZS: (26)
PEZ20: k.E.
PEZ12:kE.
PEZ3:99

PEZ6: (215)
PEZS: (223)
FHC2079: k.E.
SRY-Test: negativ

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus der Spur 1 lieB sich kein genetisches Profil erstellen, auch war hier keine Amylase
nachweisbar. Schwach positiv hingegen verlief der Amylase-Test bei den Spuren 2 und 3. Hier

ergaben sich zusatzlich caniden-spezifisches Mearkmale.
Ad lI+111: Aus der Spur 1 (1205-17) konnte kein genetischer Fingerabdruck erstellt werden, s.o..

Aus Spur 2 (1206-17) liR sich ein Teilprofil darstellen. Es konnten nur 5 autosomale Merkmale
reproduzierbar nachgewiesen werden, weshalb eine Assoziationsanalyse nicht méglich bzw.
verldsslich ist. Das SRY-Signal deutet auf ein mannliches Tier hin. Das schwache Merkmal ,, 96"
in PEZ5 wurde bisher nur bei Wélfen der russischen Population und keinen anderen Canidae

(n>1000) in unserer Datenbank nachgewiesen.

Auch aus der Spur 3 (1207-17) lieRen sich lediglich wenige, spezifische Merkmale nachweisen,
so dass hier ebenfalls keine weitere Zuordnung durchgefihrt werden kann. Diese Merkmale

sind nicht dem Muster aus der anderen Spur zuzuordnen.

Da diese Profile aus Minimalspuren mit schlechter DNA-Qualitit und —Quantitit erarbeitet
wurde, kann es zu Anderungen am eigentlichen STR-Muster kommen (sog. Allelic drop outs

oder drop i

. rer.nat Jan-Hendrik
Forensischer Genetiker
Spurensachverstandige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fir
Abstammungsgutachten eV,
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Forensische Genetlk und Rechtsmedizin
am Institut Flbr Himatopathologie CmbH

ForGen - Foransische Geretk und Rechizmesizn am Insshut fir
Hamatopathoiogie SmbH | Fangdeckst. 753 | 22547 Hambung

ForGen - Forensische Genetik
und Rechtsmedizin am Institut
fur Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Hicole von Wurmb-Schwark
Fangdieckstr. 75a, 22547 Hamburg

Ginette Marchive

Tel: +43 (D) 40 524 72 36-600
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URL: hitp://www.forensik-hih.de

Hamburg, den 08.09.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0104-17)

Bezug; Speziesidentifikation
Beschluss/Auftrag vom Privat
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 24.08.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 24.08.2017

GemdR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden,

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentrigern genetischas Material, welche fiir eine Untersuchung
geeignet ist?

IIl. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Waolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

28.08.2017 i 08.05.2017

Amisgericht Hamburg, HRS 133130 Hamburger Sparkasse
‘Steusr-Nr. 41720003074 IBAN: DEG1200505501002236630
Geschafisihrer: BIC: HASPDEHHXNX

Prof. Or. K. Tlemann

Dr. T. Schwark

Dr. N. von Wurmb-Schwark

SU0104-17

3.1 Spurenmaterial
Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht, es werden jeweils 3

Abstriche zusammen als eine Probe aufgearbeitet:

Durchgefiihrte Methoden

Vortest auf Amylase. Extraktion von
schwierigen Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

1210-17 .

1211-17 A0:

121247  so. 0

122917  so. &0
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Pro Spur wurden (wenn méglich) drei Abstriche gemeinsam aufgearbeitet.
3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

- nicht untersucht
4, Ergebnisse
4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

1209-17 negativ
1210-17 negativ
121117 negativ
1212-17 negativ
1229/17 positiv

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

roeton— wiionanare

Tl Es konniten keine Merkmale dargestelit
werden.

Es konniten keine Merkmale dargestelit

werden.

Es konnten keine Merkmale dargestellt

werden.

kein Ergebnis nicht méglich

kein Ergebnis nicht méglich

Es konniten keine Merkmale dargestelit

kein Ergebnis nicht méglich e

13 Merkmale in & von
11 Systemen:
PEZ1:112{121
FHC2054: k.E.
FHC2010: k.E

FCl-1-Hatehunde

(5047,5 %,

2B, Schaferhund) Hund oder Wolfmischling mit erhdhtem

= Aagube der

PEZ5: (96)
PEZ20: 173177
PEZ12: (261)/265
PEZ3:k.E.

PEZ6: 163/168
PEZ8: 230237
FHC2079: 267/275
SRY-Test: negativ

Wolf
(35#5,25 %, russische
Population)

genetischen Wolfanteil =30 %.

Das Allel 96 in PEZ5 wurde bisher nur bei
‘Wolfen aus der russischen Population
nachgewiesen

il bastimt werdis kinites. Diese waides s &

ry—

Eafrermung b s
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus den Spuren 1 bis 4 lie sich kein genetisches Profil erstellen, auch war hier keine
Amylase nachweisbar. Positiv hingegen verlief der Amylase-Test bei Spur 5 (1229-17). Hier

ergab sich ein sicheres caniden-spezifisches Merkmalsmuster.
Ad 11+111: Aus der Spur 1-4 konnte kein genetischer Fingerabdruck erstellt werden.

Fiir Spur 5 (1229-17) zeigen sich genetische Ubereinstimmungen mit dem FCI-1-Hiitehunden
(5047,5 %, 7.B. Schiferhund) sowie dem Wolf (3515,25 %, russische Population). Der negative
SRY-Test in der Probe weist auf ein weibliches Tier hin, kann jedoch auch aufgrund der DNA
Qualitat/Quantitdt negativ ausfallen. Da dieses Profil aus einer Minimalspur mit schlechter
DNA-Qualitat und —Quantitét erarbeitet wurde, kann es zu Anderungen am eigentlichen STR-
Muster kommen (sog. Allelic drop outs oder drop ins). Diese kdnnten zu geringfigigen

Anderungen in der Zuordnung fiihren.

Damit ldsst sich zusammenfassen, dass hier sicher Signale eines Canidae nachgewiesen
wurden, welches eher weiblichen Geschlechts ist. Die prozentuale Ahnlichkeit zum
wolfstypischen Muster kann in der festgestellten Hohe auch bei bestimmten Hunderassen
erreicht werden, so dass hier keine sichere, weitere Zuordnung bzw. Unterscheidung (Hund /
Hund-Wolfsmischling) durchgefihrt werden kann. Das schwach-ausgeprigte 96ar-Merkmal

wurde bisher allerdings nicht von uns in Haushunden nachgewiesen.

Dr. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstandige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fur
Abstammungsgutachten e V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert und in einem laufenden
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Hamburg, den 12.09.2017

Betreff: Molekulargenetische Analyse von Kotproben (SU0110-17)

privat

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 31.08.2017
Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 31.08.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

Il. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

1Il. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hundoder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amtsgericht Hamburg, HRE 133130

SU0110-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

04.09.2017

12.09.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:
Bezeichnung  Ifd. Nummer Beschreibung

124717

=

1250-17

Kotprobe, getrocknet

Kotprobe, getrocknet, hoher
Anteil Insekten

Kotprobe, getrocknet, hoher
Anteil Insekten

Kotprobe, getrocknet, hoher
Anteil Nagerknochen

Durchgefiihrte Methoden
Extraktion von Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

5.0.
5.0.

5.0.

Uberblick zu den untersuchten Spuren/Proben/Spurentriger:

Stewsr-Nr.: 41772003074
‘Geschafsfihrar:

Prod. Dr. K. Tlemann

Dr. T. Schwark

Dr. N. won Wurmio-Schwark

amburger Sparkasse
IBAN: DEG1200505501002235630
BIC: HASPDEHHXXX
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3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)
nicht untersucht

4, Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Nicht durchgefihrt.

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

MNummer  Typisierungserfolg* Assoziationsanalyse Beurteilung/Bemerkung
4 Merkmale in 2 von 11 Eine Assoziationsanalyse ist nicht
Systemen: méglich, da weniger als 5
FHC2054: 152/(172) nicht méglich autosomale Merkmale
FHC2010: (217)/234 reproduzierbar detektiert werden
SRY-Test: k.E. konnten.

SI;:?—;T kein Ergebnis nicht méglich

Spur3 kein Ergebnis nicht méglich

1250-17 a a 5 -
kein Ergebnis nicht méglich 5.0,

= Aegabe der i Beabyrer sirwie Anzahl der
e

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Beguftachtung der vorgegebenen
Beweisfragen
Ad

Aus Spur 1 (1247-17) lief sich ein canides Teilprofil darstellen. Aus den Proben Spur 2, 3 und

4 lieBen sich keine genetischen Profile erstellen.

Dabei zeigen die Proben 2 (1248-17) und 3 (1249-17) hohe Anteile Insektenreste, was auf

einen Insektenfresser (z.B. Dachs) als Verursacher der Spuren hinweist.

Die Probe 4 (1250-17) zeigt einen hohen Anteil an Nagerknochen, was auf die Ausscheidungen

eines Raubvogels (z.B. Eule) oder andere hinweisen kénnte, die hauptsichlich Nager frassen.

Ad 114111
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Deutsche fachabstammungsgutachterin
Akkreditierungsstelle oprish dunch dis kfipo
D-PL-20S45-01-00  prife NI www.k e de

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im
Forenslsche Genetlk und Rechtsmedizin

am Institut Flir Hématopathologie GmbH folgenden Zeitraum statt:

k wnet Fachizenadzin am Insstut fir
G | Fangelockstr, 750 | 22547 Hamburg

) . 04.09.2017 21.09.2017
ForGen - Forensische Genetik

und Rechtsmedizin am Institut
fir Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark

F . T5a, 22547 g

Bruno Lecomte

z.H. Am v 3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht: Spur 5, 1279-17

Tel: +43 (D) 4D 524 72 36-600
Fax: +49 (0) 40 524 72 36-610
Mall: infogforensik-ih de

URL: hitprlfwiww foresnsi-hb.de

Hamburg, den 22.09.2017

5 Abstriche, Copan,
Schmutzantragungen

Vortest auf Amylase, Extraktion von
Minimalspuren und Quantifizierung von

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

DNA, Erstellung eines genetischen

nicht untersucht

Fing: ks,

Kiichentiicher, blutig, dreckig s.0. 4, Ergebnisse

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0111-17)

Taschentuch, blutig 5.0 4.1 Voruntersuchungen

Bezug:

Beschluss/Auftrag vom - Taschentuch, blutig, dreckig 5.0.
b k k mit k von A I
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 31.08.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut:

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

und 1] Ergebnis.
1275-17 positiv

1276-17 schwach positiv
1277-17 schwach positiv
1278-17 schwach positiv

Fell, ein Stick von etwa 1 x 1 Quantifizierung von DNA, Erstellung
cm wird h itten, 24  eines ischen Fingerabdrucks,
31.08.2017 N L hlachteh

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

4.2 Molekulargenetische Untersuch

forensisch-genetisches Spurengutachten

leirh

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. V. ifische
STR-Merkmale (siehe 11).
Ifd. Nummer __ Typisierungserfolg* Assoziationsanalyse
9 Merkmale in 7 von
11 Systemen:
PEZ1:117
FHC2010: 246/256 Es wurden 5 oder weniger Genorte
PEZ12: (306) produzierbar d lit. Daher ist
PEZ3:101 keine weitere Eingrenzung moglich.
geeignet ist? ’ < T IS T PEZ8:248
; EHC2079: (284/290)
SRY-Test: positiv
12 Merkmale in 8 von
11 Systemen:
PEZ1: 103/(132)

iale |
ials, I p

erstellt werden.

Beurteilung/Bemerkung
1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung

Ill. Wenn ja, starnmen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amtsgedichl Hamburg, HRE 139130
Stever-Nr_: 41/720/03074
Geschiiltefhrar:

Spur 3, 1277-17

Spur 4, 1278-17

Seite 2von 7

EHC2054: (172)
FHC2010: 244
PEZ5:111

PEZ3: 101/(119)
PEZ6: (197)

PEZ8: 240/244/248
SRY-Test: positiv

nicht maglich

Es handelt sich um ein Mischprofil
von mindestens 2 Indivi
Assoziationsanalyse ist daher nicht
méglich.

Seite 3von 7




5U0111-17

FCl-2-Molloser
(40% 6 %,
2.B. Owtscharka)

12 Merkmale in 8 von
11 Systemen
FHC205 Méglich Mischling der aufgefihrten
FHC2010: 248 " Rassen, oder unbekannte Rasse.
PEZ12: 282/291 :g'f':;.‘"‘"""' Kein erhéhter Wolfsanteil
PEZ3: 101/(119) o nachweisbar.

2.B. Deutscher
RE26:197/203 Schiferhund)
PEZ8: 248
EHC2079: (290)/297

SRY-Test: positiv Wol

(15 %+2,25%,)

9 Merkmale in 7 von

11 Systemen: FCl-2-Molloser

FCl-1-Hiitehunde
(25£3,75 %, 2.B.
Deutscher Schaferhund)
Wolf

(<15%)

17 Merkmale in 10 von
11 Systemen:
PEZ1: 101/(135) Wolf
EHC2054: 177/180 (502,5 %,
FHC2010: 219 russische Population)
PEZ5: 107/110
PEZ20: 174/201 FCl-2-Molloser
PEZ12: 256/262 (5042,5 %,
2.B. Owtscharka)

Wolf oder Wolfsmischling, der
aufgefiihrten Rassen, bzw. eine in
unserer Datenbank nicht
vorkommende Rasse.

Es zeigt sich ein erhéhter Wolfsanteil
von >35 %.

PEZ8: 234/256
FHC2079: (265/280)
SRY-Test-posi

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus allen Proben lieRen sich spezifische Merkmale darstellen, der Amylasevortest verlief

bei den beiden Abstrichproben (schwach) positiv.

Ad I1+111: Aus der Spur 1 (1275-17) konnte keine Assoziationsanalyse durchgefiihrt werden; die

Probe scheint von einem mannlichen Tier zu stammen.

Spur 2 (1276-17) zeigt ein Mischprofil von mindestens zwei verschiedenen Tieren, von denen

mindestens eines wohl mannlich ist. Dies ist daran zu erkennen, dass mehr als 2 Merkmale
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pro Genort nachweisbar sind und dass teilweise die Ausprégungen sehr unterschiedlich sind,

was auf verschiedene DNA-Proben unterschiedlicher Menge hinweisen kann.

Die Spur 3 (1277-17) stammt ebenfalls eher von einem mannlichen Tier. Hier weist die

Assoziationsanalyse eher auf einen Hund der in der Tabelle aufgefihrten Rassen hin.
Spur 4 (1278-17): Auch fir diese Spur gilt, dass sie eher von einem (mannlichen) Hund stammt.

Aus Spur 5 (1279-17) lie sich nahezu ein genetisches Vollprofil erstellen, es wurden Signale
in 9 von 10 STRs nachgewiesen. Die genetische Assoziationsanalyse lieferte das Ergebnis Wolf
(50£2,5 %, russische Population) sowie FCI-2-Molloser (50+2,5 %, z.B. Owtscharka). Der
positive SRY-Test weist zudem auf ein mannliches Tier hin. Demnach kann es sich hier sehr
wohl um einen Mischling von Wolf und Hund oder aber eine unbekannte, in unserer

Datenbank nicht vorliegende Rasse handeln.

Zu allen Analysen muss festgestellt werden, dass diese aus DNA mangelnder Qualitat und
Quantitat (Rissproben) durchgefilhrt wurden. Hier kdnnen Allelverluste und -gewinne (allelic

drop out, drop in) stattfinden, die zu Anderungen im genetischen Muster fiihren kénnten.

Es ist daher auch méglich, dass es sich um uns unbekannten Tiere/Hunderasse oder aber um

Wolfs-Mischlinge handelt.

Der Vergleich der Ergebnisse aus den unterschiedlichen Proben zeigt zudem eine grofe

ﬁhnlichk(-f\it der genetischen Profile aus den Spuren 1 bis 4 untereinander.

er.nat Jan-Hendrik Modrow
*Forensischer Genetiker

ende Bundesverband der Sachverstindigen fir
ammungsgutachten eV,

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert, in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet und aktuell akkreditiert (wenn nicht anders
beschrieben

{7) DNA-Extr

Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der kernhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Waschschritten und der
ZTugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMA- kille, die dann erneut durch verschiedene Schritte
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Forensische Genetlk und Rechtsmedizin
am Institut Fur Hdmatopathologie GmbH

ForGan - Forenalache Genetk und Rechiseodzin am Insstut fir
Hamatopathologla GeoH | Fangdiecikatr. 75a | 22547 Hamburg

ForGen - Forensische Genetik
und Rechtsmedizin am Institut

Bruno Lecomte fur Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark
Fangdieckstr. 75a, 22547 Hamburg
Tek: +49 (0) 40 524 72 36-600
Fax: +49 (0) 40 524 72 36-610
Mall: info@forersk-hh.de
URL: hitpiwww forensik-hh.de

Hamburg, den 22.09.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0114-17)

Bezuy
Beschluss/Auftrag vom privat

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 06.09.2017
Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 06.09.2017

GemaBR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

1. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn mdglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung
geeignet ist?

lIl. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amisgericht Hamburg, HRB 139130 Hamburger Sparkasse
Stever-Ne.: 41/720003074 IBAN: DEB1200505501002238830
Geschansfinrer: 3 BIC: HASPDEHHOOC

SU0114-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:
Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

06.09.2017 22,09.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

Extraktion von Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
g2ty Felitragment, getrocknet Geschlechtsbestimmung. Es wird ein Teil
herausgetrennt, 24 h inkubiert zum
Aufschluss und aufgearbeitet.

Vortest auf Amylase, Extraktion von
127317 1 Abstrich, Copan, I und Q ifi g von
Schmutzantragungen, blutig DNA, Erstellung eines genetischen
F bdrucks, Geschlechtsbesti

5.0,
Bemerkung:
2 Abstriche, Copan und 2 Von der Rippe wurden zusitzlich mittels
127417 Abstriche Sarstedt, blutig sowie  Double-Swab h 2zwei Abstrich
ein Rippenfragment entnommen und zusammen mit den
beiden Gbrigen Abstrichen
aufgearbeitet.

7 "
s, Y

Spur 3, 1274-17

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

nicht untersucht
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4. Ergebnisse
4.1 Voruntersuchungen
Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

1273-17 schwach positiv
1274-17 schwach positiv

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisi g5 bnisse des Sp! 3 i despezifische

STR-Merkmale (siehe 11)

13 Merkmale in 9 von 11
Systemen:
PEZ1:104/121

FHC2054: 150

FHC2010: 222236
PEZ20: 173/174 unbekannte Art

Wolf
PEZ3: 136
PEZ6: 169 (4012 %, lettische

PEZ8: 259 Population)

FHC2079: (256)/ 272
SRY-Test: positiv

5 Merkmale in 5 von 11

Systemen: Es konnten nicht genlgend STR
PEZ1: (98) Systeme reproduzierbar

PEZ5:(112) nicht maglich nachgewiesen werden. Eine

PEZ3: 101 Assoziationsanalyse ist entsprechend
PEZ6: 181 nicht méglich.

(452,25 %,

russtsche Population) |\ uc e Wotfmischiing oder

SRY-Test: positiv

6 Merkmale in 6 von 11
emen:

EHC2010: (230)

PEZ5:112

PEZ3:101

PEZ8: 248

FHC2079: 297

SRY-Test: positiv

= Al dor speifachis Mesks L [Basimgaare] nach Acftrereung in siiem AB3130 Geeetic Aabymer sowe Asab] dor Whdisholungssinteits [sckige Klameam;
=Mk, die s goiiroge Ampiitude icfwetien oder sieht raproduserbar bestimest weiden konites, Dhese weides i de Auocltionsaabyin sicht sinbecogen. Sknbe in
Klamrsr: Sh pering, SRY: Gasel 2

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus allen Proben lieRen sich spezifische genetische Merkmale darstellen, der
Amylasevortest verlief bei den Abstrichproben und dem Abstrich des Rippenfragments

schwach positiv.
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Ad II+lIl: Aus der Spur 1 (1272-17) lieR sich ein genetisches Teilprofil erstellen. Die
durchgefiihrte genetische Assoziationsanalyse zeigt zwei hohere Ahnlichkeiten zum Wolf
zweier Populationenaus unserer Datenbank. Weitere Ahnlichkeiten gibt es nur in sehr

geringen Ausmafen, die in den Bereich der gemeinsamen Schnittmenge fallen (<20 %

Der positive SRY-Test weist zudem auf ein mannliches Tier hin. Angemerkt werden muss, dass

sich nur ein sehr schwaches Muster ergeben hat, so dass sich in der Zuordnung durchaus

Anderungen ergeben kénnten, wenn ein vollstindiges Muster vorliegen wiirde.

Aus den Spuren 2 (1273-17) und 3 (1274-17) lieBen sich schwache, spezifische Teilprofile
erstellen. Es konnten nur wenige STR-Systeme detektiert werden, weshalb eine
Assoziationsanalyse nicht moglich ist. Der (schwach) positive SRY-Test weist auf ein
mannliches Tier hin. Ob die Spuren 2 und 3 von verschiedenen Tieren stammen, kann nicht

gesagt werden.

“Dr. er.nat Jan-Hendrik Modrow
Forensischer Genetiker
achverstidndige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen flr
Abstammungsgutachten eV,

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund

Die folgenden Methoden wurden vom Labor flr die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert, in einem laufenden
Qualitatsmanagementsystem eingebettet und aktuell akkreditiert (wenn nicht anders

Aufschluss der kernhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Wasch itten und der
ic beads. Diese binden die DMNA. le, die dann erneut durch hiedene Schritte

(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Die DNA oder DNS {Desoxyril ) it r der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekilf:
spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten (Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die
Anordnung entspricht dem genetischen Code.

An bestimmten Orten im Genom befinden

Fragmente [Allele) vor. Diese short tandem repeats sind sdmtlich in den sogenannten nicht-kodierenden Bereichen der DNA
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Forensische Genetlk und Rechtsmedizin
am Institut Flir Hdmatopathologie GmbH

Foran -
Hamatopathakogh GenioH | Fargdiacketr, T5a | 22547 Hamburg

Huguette Giordano / Bruno Lecomte

(( DAKKS dgab

Detsche fochabstammungsgutachterin
Akkraditierungsstalle gepriift durch die kfya
D-PL-20545-01-00 e RANAIE www.kEge.de

ForGen - Forensische Genetik
und Rechtsmedizin am Institut

flir Hdmatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark

Fangdieckstr. T5a, 22547

Tel: +49 (0) 40 524 72 35-600
Fax: +49 (D) 40 524 72 36-610
Mall: info@frensi-ih.de

URL: MitpThwwen fovesrssik-tides

Hamburg, den 09.10.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0124-17a)
Speziesidentifikation

Beschluss/Auftrag vom privat
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 22.09.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut:

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

22.09.2017

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung

geeignet ist?

Ill. Wenn ja, stammen die (bersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amisgerichl Hamburg, HRE 138130
74

SU0124-17 a

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

22.09.2017 07.10.2017

3.1 Spurenmaterial
Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

Ifd. Nummer Beschreib Durchgefilhrte Methoden
Haare, mit getrockneten
b hellb von 1 und
rétlich mit schwarzen Spitzen, Quantifizierung von DNA, Erstellung
es wird ein Stlck des eines ischen Fingerabdrucks,
Anteils h und zur hlechtsb
Aufarbeitung eingesetat
Hautfragment mit Haaren;
1297.17 graubraun mit schwarzen 5.0.
129817 Spitzen hier werden drei Die drei Haare werden einzeln
1299.17 inzelne Haare mit Wi I fgearbeitet und als
herausgesucht und jeweils fir ausgewertet.
die Aufarbeitung vorbereitet

1295-17

Zusammen mit den vorliegenden Spuren wurde ein Zahn Gbersandt (Ifd. Nr. 1296/17). Dieser

wird nachtraglich untersucht und die Ergebnisse in einem weiteren Gutachten (124-17 b)

dargestellt.

Spur 1, links (schwarz) -Spur 2, rechts (gelb)

Spur
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Spur 1: 1295-17 Spur 2: 1297-17

Spur 2: 1298-17 Spur 1: 1299-17

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. ~daten (VD)
Nicht untersucht.

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Nicht durchgefihrt.

4.2 Molekularg ische Untersuchung;

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Sp u. Vergleich ials, h
STR-Merkmale (siehe 11)

Ifd. Nummer Ty erfolg® \ssoziationsanalyse  Beurteilung/Bemerkung |
Zu wenig STR-Merkmale

ifische

nicht méglich

Kein 2 As;ouauonsmlyse nicht moglich.

Vollprofil: FCI-1-Hiitehunde
PEZ1: 118/127 (5542,75 %, 2.8.
EHC2054: (144)/154 Deutscher
FHC2010: 223/235 Schaferhund)
PEZ5: 100

Hund der aufgefuhrten Kategorie
bzw. Mischling
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Ifd. Nummer  Typisierungserfolg® Assoziationsanalyse  Beurteilung/Bemerkung
PEZ20: 170/180 Wolf
PEZ12: (274) (2541,25 %, lettische
PEZ3:110 Population)

PEZS: (234/241)

Acltriung in sinem AS3130 Gesetk Assbytnr sowis As2ab] dar Wi
[i=hihad, die ra b = o
Klamivare: Signalitden s

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus der Spur 1 (1295-17) lief sich kein genetisches Profil erstellen, aus Spur 2 (1297-17,
1298-17 und 1299-17) ergibt sich ein Vollprofil.

Ad 1I+01: Zur Spur 1 kann entsprechend keine weitere Aussage gemacht werden. Dieses
negative Ergebnis kann auf inhibierende Substanzen innerhalb der untersuchten Spur
hinweisen, die eine Analyse der DNA-Molekiile verhindern; oder aber auf DNA-degradierende

Substanzen, die die DNA in der Probe zerstért haben.

Aus Spur 2 (1297-17, 1298-17 und 1299-17) lieR sich ein genetisches Vollprofil erstellen. Die
Assoziationsanalyse weist auf einen Hund oder Mischling der Kategorie FCI-1-Hitehunde
(55%2,75 %, z.B. Deutscher Schaferhund) mit einem Wolfsanteil von (25£1,25 %, lettische
Population) hin. Bei dieser Spur 2 zeigt sich ein schwaches SRY-Signal, was auf ein ménnliches

Tier schliefen lasst.

Da es sich bei den ausgesuchten Haaren um eher schwieriges Ausgangsmaterial handelt,

kénnten einzelne Signale ausfallen (sog. Allelic drop out), so dass sich méglicherweise geringe

Anderungen zum eigentlichen Ausgangsmuster der Tiere ergeben kénnten. Auch kénnen

Rassen, die nicht in unserer Datenbank vorliegen, mit der durchgefiihrten Methode nicht

erkannt werden.

/ {rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstindige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen fir
Abstammungsgutachten e.V.
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Deutsche fochabstammungsgutachterin

Akkreditierungsstalla gopriift durch die kfigu

D-PL-20545-01-00  prfee INNAG www. ke, de
Forensische Genetlk und Rechtsmedizin
am Institut Flir Hdmatopathologie GmbH FCII’Gen _ FOfenS iSCh e G e neﬁk
und Rechtsmedizin am Institut
flr Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark

Bruno Lecomte Fangdieckstr. 75a, 22547 Hamburg

Gz | Fangaieckst, 750 | 22547 Hamburg

Ted: +49 (0} 40 524 72 36-600
Fax: +49 (D) 40 524 72 36-610
Mall: info@foransic-hh.de

URL: hitp.itwww forarsik-hh.de

Hamburg, den 08.10.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0127-17)

Beschluss/Auftrag vom:
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 21.09.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 21.09.2017

Gemak schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

Ill. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amlsgerichl Hamburg, HRE 138130 Hamburger Sparkasse
Stever-Nr.: 4172003074 IBAN: DEE 1200505501 002238630
Geschafsihrer: BIC: HASPDEHHCX

SU0127-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:
Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

21.09.2017 05.10.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

mit i
ein kleines Teilchen des Knochens

1304-17 wird abgetrennt und im Puffer
2wecks Auslésung der DNA ber
Nacht inkubiert

Extraktion von Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

s.0.

Um moglichst keine DNA aus der
Probe vor der Extraktion heraus zu
lésen, wurde auf eine extensive
Waschung der Proben verzichtet.

Hautfragment mit Haaren; rétlich
braun, hier wird ein Stick
Haarwurzelnah abgetrennt und
2wecks Aufarbeitung inkubiert.

1305-17

Spur 1 (1304-17) und Spur 2 (1305-17)

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)
nicht untersucht
4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen
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Nicht durchgefiihrt-

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisi 25 bnisse des Sp " i despezifische

STR-Merkmale (siehe 11).
Vollprofil:
PEZ1:117f121
FHC2054: 151
FHC2010: 230 FCl-1-Hiitehunde
PEZ5: 102 (9010 %, 2.B.
PEZ20: 171/179 Schaferhund)
PEZ12: 262/298
PEZ3:114 Wolf
PEZ6: 180/184 (740 %, gepoolt)
PEZ8: 227/234
FHC2079: 272/276
SRY-Test: positiv
Vollprofil:
PEZ1: 118/126
FHC2054: 146 FCI 1 - Hiitehund
FHC2010: 218/226 (6043 %, 2.B.
PEZ5: 92/102 Belgischer ‘Wolf eder Wolfmischling.
PEZ20: (176) Schiferhund) Das Allel 92" wurde bisher nur bei
PEZ12: (263)/269 ‘Wélfen in der lettischen Population
PEZ3: 137/140 Waolf nachgewiesen.
PEZ6: 177 (5542,75 %, lettische
PEZ8: 212/229 Population)
FHC2079: 261/273
SRY-Test: positiv

*; Arpalen dhor spreaifischu Mo baale i Ui [Basme giara] riach Acflrmrung in sim A53130 Geeetic Asayinr sowin Assabl dor Wisde houngseinheite (ckige K
[i=hurhomale, die i geringe Ampiitude achwatien oder sicht resrodu sierbar bestimest werden konnes. Diese werdes i die Assoritionsasabyss sich sifbascgen. Signale in
Klamrere: S ering, SAY. el

Hund oder Hundemischling, der links
aufgefihrten Kategorie.

Kein erhéhter Wolfsanteil
nachweisbar.

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus den Spuren 1 (1304-17) und 2 (1305-17) lief sich jeweils ein Vollprofil erstellen.

Ad 1I+111: Aus Spur 1 (1304-17, Knochenfragment) ergab sich ein genetisches Vollprofil. Die
Assoziationsanalyse weist auf einen Hund oder Mischling der Kategorie FCI-1-Hitehunde hin.
Es ist kein erhdhter genetischer Wolfsanteil nachweisbar. Bei dieser Spur 1 zeigt sich ein

deutliches SRY-Signal, was auf ein mannliches Tier schliefen |3sst.

Aus Spur 2 (1305-17, Hautpartikel mit Haar) lieR sich ebenfalls ein genetisches Vollprofil
erstellen. Die Assoziationsanalyse weist am ehesten auf einen Wolf oder Wolfmischling hin.
Es zeigt sich eine genetische Ubereinstimmung mit Hunden der Kategorie FCl 1 - Hiitehunde
sowie dem Wolf. Dabei wurde das Allel ,92" im Markersystemn PEZ5S von uns bisher

ausschlieBlich bei Wélfen der lettischen Population und keinem weiteren Canidae in der
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Datenbank (n>1000, aus >100 Rassen) nachgewiesen. Auch in dieser Spur 2 zeigt sich ein

positiver SRY-Test, was entsprechend auch hier auf ein mannliches Tier hinweist.

Da es sich in beiden Fallen um eher schwieriges Ausgangsmaterial handelt, kénnten einzelne

Signale ausfallen (sog. Allelic drop out), so dass sich méglicherweise geringe Anderungen zum

eigentlichen Ausgangsmuster der Tiere ergeben kénnten. Auch kénnen Rassen, die nicht in

unserer Datenbank vorliegen, mit der durchgefiihrten Methode nicht erkannt werden.

AN
icol&{von Wurm < 7 rét.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB FForensischer Genetiker
Spurensachverstindige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen flr
Abstammungsgutachten e.V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und wvalidiert, in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet und aktuell akkreditiert (wenn nicht anders

beschrieben):

(7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der kernhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Waschschritten und der

Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMNA-Moleki die dann erneut durch verschiedene Schritte

gewaschen und eluiert werden

durchgefilhrt.

(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Die DNA oder DNS |Desoxyribonukleinsdure) ist der Tréger der Erl

spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten (Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die

Anordnung entspricht dem genetischen Code.

An bestimmten Orten im Genom befinden sich sogenannte 5TRs), Bereiche der DNA, die sich durch

spezifische Abfolgen von 2 bis 4 Basenpaaren ] nen, die in Wiederholungen von 10 bis 40 commen. Diese
chiedlich und wird als Merkmal fiir jeden Genort kodominant vererbt. Bei

ente (sAllele) nachweisbar. Bei Reinerbigkeit liegen zwei identische

dieser STR-Merkmale analysi on der Mutter,
dass diber den N weis der STRs und mit Wissen der Frequenz der einzelnen geneti
Merkmale Abstammungsgu ten durchgefiihrt werden kinnen (SAA_019). Zu lich ist a eine ldenti
ich. Da die verschiedenen Merkmale unterschiedliche Wahrscheinlichkeiten aufweisen (d.h. unterschiedlich hiufig in
rkommen), kann berechnet berechnen werden, wie wahr dass z.B. gine bestimmte

erstellt werden (SAA_21).

(10) Fragmentanalyse (SAA_018):

Durch den Einsatz spezi er, fluoreszenzmarkierter Primer knnen diese relativ kurzen DMA-Fragmente in einem
Polymerase-Ketten-Verfahren  (PCR) wervielfiltigt und in einer awtomatischen Fragmentanalyse mittels
tapillarelektrophorese und Laserdetektion in z.B. einem AbiPrism3130 (Fa. Applied Biosystems) bestimmt werden.
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Forensische Genetlk und Rechtsmedizin
am Institut Fir Hdmatopathologie GmbH

ForGan - Fomnalsche Genadk und Rachizmodzin am Insstut fir
Hamatopathologln GeisH | Fangdicckstr, T5a | 22547 Hambur

Bruno Lecomte

dgab

Deutsche fochabstammungsgutachterin
Akkreditierungssielie gepriift durch die kfya
D-PL-20545-01-00  pwe DN www.kfqa.de

ForGen - Forensische Genetik
und Rechtsmedizin am Institut
flir Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark

Fangdieckstr. 75a, 22547

Tel: +49 (D) 40 524 72 35-600
Fax: +49 {0 40 524 72 36-610
Mall: info@torensichh.de

URL: hitpfiwwe foverssik-tih.de

Hamburg, den 11.10.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0130-17)

Bezug:

Beschluss/Auftrag vom
Eingang des Auftrags an unserem Institut:

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut:

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

Speziesidentifikation
privat
27.09.2017
27.09.2017

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte urm molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

Il. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung

geeignet ist?

lIl. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amlsgedicht Hamburg, HRE 139130
Stever-Nr_ 41720103074
Geschafsithre:

Prof. Dr. K_ Tiemann

Dr. T. Schwark

Mo M s Wil srwnb 2 sbvsraede

Hamburger Sparkesse
IBAN: DEE1200505501 002236630
BIC: HASPDEHHXX

SU0130-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

27.09.2017

09.10.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

1311-17

1313-17

1314-17

2 Abstriche, Forensic Swab

Gewebeprobe, mit hellen und
dunklen Haaren

Es wird ein Stick des Gewebes
(Haut) abgeschnitten und
aufgearbeitet.

2 Abstriche, Copan

1 Abstrich, Forensic swab

3 Abstriche, Copan

Spur1(1311-17)

Spur 3 (1313-17)

Ohrt
Vortest auf Amylase, Extraktion von
Minimalspuren und Quantifizierung
von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Extraktion von Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Siehe Spur 1

Spur 4 (1314-17)

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —~daten (VD)

nicht untersucht
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4, Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

1311-17
1313-17
1314-17

4.2 Molekul:

eenetische Untersuch

Ergebnis

negativ

negativ
negativ

Tab. 1: DNA-Typisi g5 bni
STR-Merkmale (siehe 11).

Kein Ergebnis

13 Merkmale in 9 von 11
Systemen:
PEZ1:119
FHC2054: 143/151
FHC2010: 226
PEZS5: (92)/103
PEZ12: 269
PEZ3:111

PEZ6: 177/181
PEZ8:211/228
FHC2079: 273
SRY-Test: negativ

3 Merkmale in 2 von 11
Systemen:
PEZ5:92/116

SRY-Test: positiv

Vallprofil:
PEZ1:97/134
FHC2054: 155/170
FHC2010: 234/249
PEZ5: 106/119
PEZ20: 176

PEZ12: 262/268/296
PEZ3: 109/129/137/146
PEZ6: 183/187
PEZ8: 212/232/252
FHC2079: 266/269

ifische

Micht méglich

Nicht moglich

FCl-1-Hitehunde

(5542,75 %, 2.B.

Schiferhund)

Wolf

(4042 %, lettische

Population)

Nicht zu empfehlen

Hund oder Wolfmischling.

Das Allel 92" im System PEZ 5
wurde bisher nur bei Wélfen aus der
lettischen Population nachgewiesen

Assoziationsanalyse nicht méglich,
da zu wenig STR-Systeme
nachweisbar.

Das Allel 92" im System PEZ 5
wurde bisher nur bei Walfen aus der
lettischen Population nachgewiesen.

Mischprofil van mindestens zwei
verschiedenen Tieren, méglich Hund,
Wolf oder Mischling aus beiden.
Keine wolfsspezifischen Allele
nachweisbar.

n L [Basnpaane] nach Acftrensung in sinem AS3130 Gesetic Ansbyrer sowie Aszab] der Wisderholungseinhsitis [eckige Klamsem};
Signaks

. Diese werdes s d i v
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus der Spur 1 (1311-17) lief sich kein genetischer Fingerabdruck erstellen. Aus der Spur
2 (1312-17) und Spur 3 (1313-17) konnte ein genetisches Teilprofil erstellt werden. Aus der
Spur 4 (1314-17) lie sich ein Vollprofil generieren.

Ad 11+11: Bei Spur 1 {1311-17) und Spur 3 (1313-17) war eine genetische Assoziationsanalyse
nicht maglich, da keine oder zu wenig STR-Merkmale nachweisbar waren. Das Allel ,92" im
System PEZ bei Spur 3 konnte bisher nur bei Wélfen der russischen Population und keinem
anderem Canidae (n>1000) nachgewiesen werden. Der positive SRY-Test bei Spur 3 weist

uRerdem auf ein mannliches Tier hin.

Aus Spur 2 (1312-17, Haar/Gewebe) liefi sich ein genetisches Teilprofil erstellen. Die
Assoziationsanalyse weist hier auf einen Hund oder Mischling der Kategorie FCI-1-HUtehunde
(55%2,75 %, 2.B. Schaferhund) mit einem erhahten genetischen Anteil Wolf hin. Bei dieser Spur
ist kein sicheres Signal SRY nachweisbar, so dass es sich hier durchaus um die DNA eines
weiblichen Tieres handeln konnte. Das spezifische Signal kénnte aufgrund der schlechten
DNA-Qualitdt auch ausgefallen sein (allelic drop out), so dass hier keine sichere
Geschlechtsbestimmung durchgefihrt werden kann. Es kann sich hier also sehr wohl um ein
weibliches Tier handeln, wobei ein wolfsdhnlicher Hund, der nicht in unserer Datenbank
vorhanden ist, nicht ausgeschlossen werden kann. Die uns zur Verflgung stehenden Rassen
(u.a. Wolfsspitz, Tschechischer Wolfshund) weisen simtlich keine derart hohen Ahnlichkeiten
zum wolfstypischen Muster

Aus Spur 4 (1314-17, Abstriche) lieBen sich in allen Genorten spezifische Merkmale
nachweisen. Dabei zeigen sich haufig mehrere Allele, die auf eine Mischspur von mindestens
zwei Tieren verursacht, hindeuten. Es kénnen nicht alle Merkmale sicher einem einzigen Tier

zugeordnet werden. Eine Assoziationsanalyse ist daher nicht empfehlenswert.

Die Allelkombinationen weisen allerdings samtlich auf einen stark erhdhten Wolfsanteil hin.
Entsprechend kénnte hier geschlussfolgert werden, dass an den untersuchten Abstrichen
mindestens zwei Tiere nachweisbar sind. Eine genaue Aussage (Hund und Wolf, Mischling und
Hund, Mischling und Mischling) kann nicht gemacht werden. Da der Machweis des Y-

spezifischen Merkmals nur sehr schwach ausfillt, konnte dies darauf hinweisen, dass die
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Hauptspur von einem weiblichen Tier und die zusitzlichen Merkmale von einem Riden

verursacht worden sind.

Jr. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Forensischer Genetiker

PD Dr. Nicole von Wurmb-Schwark
Fachabstammungsgutachterin DGAB
Spurensachverstdndige

Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen fir
Abstammungsgutachten e.V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle

Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und wvalidiert, in einem laufenden

Qualitdtsmanagementsystem eingebettet und aktuell akkreditiert (wenn nicht anders

beschrieben)

(7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der kernhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Waschschritten und der

Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DNA-Molekille, die dann erneut durch verschiedene Schritte

gewaschen und elviert werden kinnen. Die Aufarbeitung wird da mit einem Extraktionsgerdt

durchgefiihrt.

(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Die DNA oder DNS {Des: ibonukleinsdure) ist der Triger der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekiilfiden

spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten (Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die

Anordnung entspricht dem genetischen Code.

An bestimmten Orten im Genom befinden sich sogenannt ort tandem repeats (STRs), Bereiche der DNA, die sich durch

spezifische Abfolgen von 2 rkommen. Dies

Wiederholungsanzahl

Mischerbigkeit sind zw

Fragmente [Allel r. Diese short tandem repeats sind sdmtlich in den sogenannten nicht-kodierenden Bereichen der DNA

lokalisiert, so dass mit keinem Genort Rickschldsse auf eventuelle Erkrankungen oder Fehlbildungen geschlossen werden

dieser STR-Merkmale analysiert (S44_14 und 15). Immer ein Merkmal wird von der Mutter,

dass dber den Nachweis der 5TRs und mit Wissen der Frequenz der ei nen genetischen

h haufig in
rkommen), kann berechnet berechnen werden, wie wahrscheinlich es ist, dass z.B. eine bestimmte

ur von einer bestimmten Person stammt (SAA_020), wenn all deren Merkmale mit denen der Spur
idibereinstimmen. Im Fall s i s = on i chit w nen ebenfalls Gber

{10) Fragmentanaly:

Durch den Einsatz spezifischer, fluoreszenzma

Polymerase-Ketten-Verfahren  (PCR) elfiltigt und in automatischen  Fragmentan
osystems) bestimmt werden.

Icht aktuell akkreditiert):
en Multiple: s kéinne R-Merkmale amplifiziert werden, die spezifisch fiir
hten wird der Stockmarks Canine for Dogs Kit
dem 10 dieser Merkmale nachgewiesen werden nen. Auch diese Merkmale komme unterschiedlichen Haufigkeiten
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Hamburg, den 13.10.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0131-17)

Beschluss/Auftrag vom privat
Eingang des Auftrags an unserem Institut:

27.09.2017
Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 27.09.2017
GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

1. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

1ll. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amisgericht Hamburg, HRS 139130
Stever-Nr.: 41/720003074
Geschansfunrer:
Prof. Dr. K. Tiemann

. Schwark

Dr.
O N i WAk v Q bvarards

SU0131-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

27.09.2017

10.10.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:
Bezeichnung Ifd. Nummer Beschreibung

1315-17

1316-17
1317-17
1318-17

1319-17

1 Abstrich, Copan

3 Abstriche, Copan
2 Abstriche, Copan
2 Abstriche, Copan

Kotprobe, getrocknet mit
gelber Ohrmarke

Spur 1(1315-17)

Spur 3 (1317-17)

Durchgefilhrte Methoden

Vortest auf Amylase, Extraktion von

Minimalspuren und Quantifizierung von DNA,
ey hen F N

Geschlechtsbestimmung

5.0.

s.0.

5.0.

Extraktion von Minimalspuren und

Quantifizierung von DNA, Erstellung eines

genetischen Fingerabdrucks,

Geschlechtsbestimmung

Spur 4 (1318-17)
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Spur 5 (1318-17)

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

1] Ergebnis
1315-17 Positiv

1316-17 Schwach positiv
1317-17 Negativ
1318-17 Negativ

.2 Mol genetische Untersuch

Tab. 1: DNA-Typisi gsergebnisse des Sp . i ials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).
Ifd. Nummer  Typisierungserfolg*
11 Merkmale in 8 von 11

S FCI-1-Hiitehunde

PEZ1:96
EHCIOES Aot/ 1es isliﬁ::fd:'mm
FHC2010: 222 .

PEZS5: (87)/106

PEZ20: (176)

PEZ3: 110

PEZ6: 178/185

SRY-Test: schwach positiv
3 Merkmale in 3 von 11
Systemen: Assoziationsanalyse nicht
PEZ3: 134 Nicht maglich miglich, da zu wenig STR
PEZ8: 256 Merkmale nachweisbar.
SRY-Test: positiv

SRY-Test: schwach positiv Nicht maglich

Assoziationsanalyse Beurteilung/Bemerkung

Hund oder Welfmischling.
Es zeigt sich ein erhdhter

Wolf Wolfsanteil von > 30 %.

{4046 %, russische
Population)

Nicht maglich

Kein Ergebnis Nicht méglich

12 Merkmale in 9 von 11 FCI-1-Hitehunde Hund oder Wolfmischling.
Systemen: {55%2,75 %, 2.B. Es zeigt sich ein erhdhter

PEZ1: 95/117 Belgischer Schiferhund)  Wolfsanteil von > 30 % sowie das
FHC2054: 149 Allel 967, welches bisher
FHC2010: 234 Wolf ausschlieBlich bei Wélfen der

Nicht maglich
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Ifd. Nummer  Typisierungserfolg* Assoziationsanalyse Beurteilung/Bemerkung
PEZ5: 96 [45%2,25 %, lettische lettischen Population
PEZ3: 110/139 Population) nachgewiesen wurde.
PEZ6: 168/183
PEZ8: (240)
FHC2079: 268/277
SRY-Test: (schwach positiv)

wabe et spezifiches Mo

b, die it
rere: Signalsad

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Ad I: Aus der Spur 1 (1315-17), Spur 2 (1316-17) und Spur 5 (1319-17) konnte ein genetisches
Teilprofil erstellt werden. Beide Abstrichproben (Spur 1 und Spur 2) zeigen einen positiven

Vortest auf Amylase. Aus den Spuren 3 (1317-17) und 4 (1318-17) lieR sich kein genetischer

Fingerabdruck detektieren, der Vortest auf Amylase verlief hier entsprechend negativ.

Ad II+111: Das Teilprofil aus Spur 1 (1315-17, Abstrich) zeigt in der Assoziationsanalyse eine

hohe genetische Ubereinstimmung mit Hunden der Kategorie FCI-1-Hiitehunde (55£8,25 %,

z.B. Border Collie) sowie einen erhthten genetischen Wolfsanteil (4026 %, russische

Population). Der schwach positive SRY-Test weist auf ein mannliches Tier hin.

Aus Spur 2 (1316-17, Abstriche) lieen sich nur 3 STR-Merkmale reproduzierbar bestimmen.
Eine Assoziationsanalyse ist hier leider nicht moglich. Das positive Ergebnis des SRY-Test

kénnte hier ebenfalls auf ein mannliches Tier hinweisen.

Aus Spur 3 (1317-17, Abstriche) und Spur 4 (1317-17, Abstriche] lieR sich kein genetisches
Profil erstellen; bzw. lediglich ein schwaches mannlich-spezifisches Merkmal konnte

dargestellt werden. Die Assoziationsanalyse ist daher in beiden Féllen leider nicht maglich.

Die Analyse von Spur 5 (1319-17, Kotprobe) ergab ein genetisches Teilprofil. Die
Assoziationsanalyse zeigt eine hohe genetische Ubereinstimmung mit Hunden der Kategorie
FCI-1-Hutehunde (552,75 %, z.B. Belgischer Schaferhund) sowie einen erhéhten genetischen
Wolfsanteil (45£2,25 %, Population). Zusatzlich wurde hier das Allel ,96" im Markersystem
PEZS nachgewiesen, welches bisher nur bei Wélfen aus der lettischen Population und bei
keinem anderen Canidae (n>1000) in unserer Datenbank nachgewiesen wurde. Der negative
SRY-Test weist auf ein weibliches Tier hin. Allerdings kann dieser Test aufgrund von schlechter

DNA Qualitat/Quantitit auch falsch negativ ausfallen.
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Zusammengefasst kann gesagt werden, dass die vorliegenden Ergebnisse einen Haushund als
Verursacher ausschliefen. Stattdessen kénnte es hier durchaus um die DNA eines Wolfes oder

eines Wolfmischlings handeln.

PD Dr. Nicole von Wurmb-Schwark SDr. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Faorenslscher Genetiker
Spurensachverstdndige

Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fiir

Abstammungsgutachten

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei wverifiziert und validiert, in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet und aktuell akkreditiert (wenn nicht anders

igen Zellen in mehreren Inkubations- und Waschschritten und der
Magnetic beads. Diese binden die DMA-Molekille, die dann erneut durch schiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden nen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt won ThermoFisher
durchgefiihrt.
(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:
Die DNA oder DNS |Desoxyribonukleinsdure) ist der Ti r der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekiilfiden
spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten (Adenim, Thymin, Cytosin, Guanin). Die
Anordnung entspricht dem genetischen Code.
An bestimmten Orten enom befinden sich sogenannte short tandem repeats (STRs), Bereiche der DNA, die sich durch
spezifische Abfolgen von 2 bis 4 Basenpaaren Lange auszeichnen, die in Wiederholungen won 10 bis 40 vorkommen. Diese
dlich und wird als Merkmal fiir jeden Genort kodominant vererbt. Bei
Mischerbigkeit sind zwei unte; iente (mAllele) nachweisbar. Bei Reinerbigkeit liegen zwei identische
Fragmente (Allele) vor. Diese short tandem repeats sind s3mtlich in den sogenannten nicht-kodi
isiert, so dass mit keinem Genort Riickschliisse auf eventuelle Erkrankungen oder Fehlbildungen geschlossen werden
Dabei werden 16 bis 23 dieser STR-Merkmale analysiert (SAA_14 und 15). Immer gin Merkmal wird von der Mutter,
m Vater vererbt, dass dber den Nachweis der 5TRs und mit en der Frequenz der ei

kommen), kann berechnet berechnen werden,
biologische Spur von einer bestimmten Person stammt (S&&_020), wenn all deren Merkmale mit denen der Spur
iibereinstimmen. Im Fall sogenannter Mischspuren, die von mehr als einer Person verursacht wurden, kinnen ebenfall
weitere Rechenwege nach Schneider et al, 2006 biostatistische Aussagen zur Entstehung bzw. Zugehirigkeit einer Mischspur
erstellt werden (SAA_21).
[10) Fragmentanalyse (SAA_018):
Durch den Einsatz spezifischer, fluoreszen: dnnen diese relativ kurzen DMA-Fragmente in einem
Polymerase-Ketten-Verfahren  (PCR) i einer automatischen Fragmentanalyse mittels

hten wird der Stockmarks Canine for Dogs Kit
dem 10 dieser Merkmale nachge n werden nen. Auch diese Merkmale kemmen
=0 dass ebenfalls einfache Identititsuntersuchungen und Abstammungsanalysen durchgefiihrt werden kinnen. Die
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Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0133-17)

SU0133-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

28.09.2017

11.10.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

132117 schmutzlg

1322-17
1323-17

1 Abstrich, Copan groB, blutig und

Vortest auf Amylase, Extraktion von
Minimalspuren und Quantifizierung
von DNA, Erstellung eines
genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

s.0.

5.0,

5U0133-17

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

1321-17
1322-17
1323-17
1324-17
1325-17
1326-17
1327-17
1328-17
1329-17a
1329-17b
1330-17

Ergebnis

schwach positiv

schwach positiv

negativ
positiv

negativ
negativ
negativ

schwach positiv

positiv
negativ
negativ

eenetische Untersuch

Beschluss/Auftrag vom: i 132417 0. s.0.
1325-17 .0. s.0.

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 28.09.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 28.09.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung

geeignet ist?

IIl. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Bei dem zu Grunde liegenden Fall besteht die Maoglichkeit, dass mehrere Tiere als Tater

beteiligt waren. Daher sollen samtliche, vorliegende Abstriche untersucht werden.

Amlsgerichl Hamburg, HRE 138130
: 41/720/03074
BIC: HASPDEHHICX

Harmburger Sparkasse
IBAN: DEE1200505501002238630

1326-17
1327-17
132817
1329-17a
1329-17b

Spur 1-10 (1321-17 bis 1329-17b)

5.0,
s.0.
5.0.
5.0.
s.0.
5.0.

Spur 11 (1330-17)

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

nicht untersucht
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Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

(Spur 6)
[ 13277 |

Typisierungserfolg®

4 Merkmale in 2 von 11
Systemen:

PEZ5: 100/112

PEZ12: (265/286)
SRY-Test: negativ

7 Merkmale in 6 von 11
Systemen:

PEZ1: (124)

EHC2054: (181)
EHC2010: (230)

PEZ5: 100/(113)

PEZ8: 226

SRY-Test: positiv

Kein Ergebnis

11 Merkmale in & von
11 Systemen:
PEZ1: 108/129
FHC2010: 230
PEZ5: 100

PEZ12: 282

PEZ3: 152

PEZ6: (161)

PEZ8: 220/224
FHC2079: 286/294
SRY-Test: negativ

Kein Ergebnis

SRY: positiv
SRY: schwach positiv

Assoziationsanalyse

Micht méglich

Nicht méglich

Micht méglich

FCl-1-Hitehunde
(45+6,75 %, 2.B.
Belgischer Schiferhund)

Wolf

(2543,75 %, baltische
Population)

Nicht maglich

Nicht méglich
Nicht méglich

Beurteilung/Bemerkung
Assoziationsanalyse nicht maglich,

da weniger als 5 STR Merkmale
reproduzierbar nachweisbar.

Assoziationsanalyse nicht méglich,
da weniger als 5 STR Merkmale
reproduzierbar nachweisbar.

Nicht maglich

Hund oder Wolfsmischling.

Nicht moglich

Nicht maglich
Nicht maglich
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SRY: Schwach positiv Nicht méglich Nicht méglich

8 Merkmale in 6 von 11

Systemen: FCI-1-Hitehunde

PEZ1: 97/129 (50£7,5 %, 2.B.

FHC2054: 170 Belgischer Schiferhund)  Hund eder Wolfsmischling.

PEZ5: 100 Es zeigt sich ein erhéhter genetischer

PEZ20: 176 Wolf Wolfsanteil von > 30 %.

PEZ3: 135 (406 %, russische

FHC2079: 266/269 Population)

SRY-Test: negativ
Assoziationsanalyse nicht méglich,
da weniger als 5 STR Merkmale
reproduzierbar bzw. eine Mischspur

Nicht méglich nachweisba
Das Allel ,, System PEZS wurde

isher nur bei Wolfen aus der

russischen Population nachgewiesen.

7 Merkmale in 4 von 11
Systemen:

PEZ1: 97/124/129
PEZ5: 92/100

PEZ3:135

SRY-Test: positiv

Nicht méglich Nicht méglich

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

Ad I: Aus den Spuren 1 (1321-17), 2 (1322-17), 4 (1324-17), 9 (1329-17b) und 10 (1329-17b)
lieBen sich genetische Teilprofile erstellen. Der Vortest Auf Amylase verlief (schwach) positiv

bzw. bei Spur 10 negativ.

Die Analyse der Spuren 3 (1323-17), 5 (1325-17), 6 (1326-17), 7 (1327-17), 8 (1328-17) und 11
(1330-17) ergab keine genetischen Merkmalsmuster. Der Amylasetest zeigte hier ein analoges

(negatives) Ergebnis, lediglich Spur 8 zeigte im Vortest ein schwach positives Resultat.

Ad 11+111: Die genetischen Teilprofile aus den Spuren 1 (1321-17), 2 (1322-17) und 10 (1329-
17b) erlauben ne Assoziationsanalyse, da zu wenig STR-Merkmale reproduzierbar
nachgewiesen werden konnten. Das bei Spur 10 nachgewiesene Allel 92" wurde dabei bisher
nur bei Wélfen der russischen Population nachgewiesen. Zwei der Proben zeigen einen

positiven SRY-Test, was auf ein mannliches Tier hinweist

Die Spur 4 (1324-17) zeigt in der Assoziationsanalyse eine hohe genetische Ubereinstimmung
mit Hunden der Kategorie FCI-1-Hitehunde (45+6,75 %, z.B. Belgischer Schaferhund) mit
einem Wolfsanteil von 253,75 % (baltische Population). Es ist daher davon auszugehen, dass

es sich am Ehesten um einen Hund oder Wolfsmischling handelt. Der negative SRY-Test weist
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auf ein weibliches Tier, allerdings kann dieser Test aufgrund schlechter DNA

Qualitat/Quantitat auch falsch negativ ausfallen.

Das Teilprofil aus Spur 9 (1329-17a) zeigt in der Assoziationsanalyse ebenfalls eine hohe
genetische Ubereinstimmung mit Hunden der Kategorie FCI-1-Hiitehunde (50%7,5 %, 2.B.
Belgischer Schaferhund) mit einem erhdhten Wolfsanteil von 40+6 % (russische Population).
Es ist daher davon auszugehen, dass es sich am Ehesten um einen Hund oder Wolfsmischling

handelt. Der SRY-Test fallt hier ebenfalls negativ aus.

Aus den Spuren 5 (1325-17), 6 (1326-17), 7 (1327-17), 8 (1328-17) und 11 (1330-17) konnte
kein genetischer Fingerabdruck erstellt werden. Eine Assoziationsanalyse ist hier leider nicht

mdglich.

Da diese Analyse aus schwierigem Ausgangsmaterial mit eher schlechter DNA-Qualitat und -
Quantitit erstellt wurden, kénnte es hier zu Allelverlusten (sog. Allelic drop outs) oder -
gewinnen (sog. Allelic drop ins) gekommen sein. Diese kdnnten das Gesamtergebnis leicht

verandern.

Bei der Interpretation muss zusatzlich bedacht werden, dass mit der durchgefiihrten Methode
nur Rassen erkannt werden kénnen, die in der Datenbank auch vorliegen. Daher ist es nicht
auszuschlieRen, dass die Proben von z.B. einem nicht bekannten Wolfshund oder einem Wolf

mit hoher genetische Hundeahnlichkeit stammen.

Zusammengefasst kann zudem festgestellt werden, dass es sich mit Sicherheit um die Spuren
mehrerer Tiere handelt. Dabei ist eine genaue Festsetzung der Anzahl nicht verldsslich
machbar. Es handelt sich mindestens um zwei verschiedene Tiere. Besteht die Maglichkeit,
dass die Spuren auch von mehreren, eng verwandten Tieren verursacht worden sein kdnnten

(Rudel), schlieRen die vorliegenden Ergebnisse dies nicht aus.

AN

PD Dr. h le Q"Wu rr:\i%:djch

Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstindige

Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fr

Abstammungsgutachten e.V.

. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
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Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0137-17)

Beschluss/Auftrag vom privat
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 04.10.2017

04.10.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut:

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

IIl. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

SU0137-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

04.10.2017

11.10.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

Ifd. Nummer Beschreibung

1386-17a

1386-17b

Spur 1 (1386-17a) und Spur 2 (1386-17b)

Krallenfragment: geschnitten,
braun, ca. 0,5 cm

Das Krallenfragment wird dber
Nacht inkubiert, um die DNA
herauszulésen

Haare mit Wurzeln: rotbraun,
ca. 1cm lang

Die Haare werden Uber Nacht
inkubiert.

Gewebeprobe, stark
faulnisverdndert

" v R

Extraktion von Minimalspuren und
Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

Spur 3 (1387-17)

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —~daten (VD)

nicht untersucht

4. Ergebnisse

5U0137-17

4.2 Molekulargenetische Untersuch

Tab. 1: DNA-Typisi g5 bni

STR-Merkmale (siehe 11).

Vollprofil:

PEZ1: 109/118
FHC2054: 147/151
FHC2010: 226
PEZS: 92/102
PEZ20: 202
PEZ12: 269

PEZ3: 124/138
PEZ6: 180/214
PEZ8: 230/235
FHC2079: 260/272
SRY-Test: positiv

Vollprofil:

PEZ1: 109/118
FHC2054: 147/151
FHC2010: 226
PEZ5:92/102
PEZ20: 202
PEZ12: 269

PEZ3: (124)/138
PEZ6: 180/214
PEZ8: 230/235
FHC2079: 260/272
SRY-Test: positiv

ifische

(5542,75 %, russische
Population)

FCl-1-Hiitehunde
(3541,75 %, 2.B.
Belgischer
Schiferhund)

Wolf oder Wolfmischling.

Das Allel*%2" im Markersystem PEZ 5
wurde bisher nur bei Wolfen der
russischen Population nachgewiesen.
Allele mit einer Basenpaarlinge >
200 bp wurden bisher nur bei
Fiichsen und Schakalen

Canidae
(3541,75 %, 2.B.
Goldschakal oder
Fuchs)

Wolf
(5542,75 %, russische
Population)

FCl-1-Hiitehunde
(3541,75 %, 2.B.
Belgischer
Schiferhund)

Unbekannter
Canidae
(35£1,75 %, 2.B.
Goldschakal oder
Fuchs)

Nicht maglich

Nicht méglich

Liege [Basempaara] nach Acftrereung in sirsm A53130 Gesetic Asalyner sowis Aszabl der Wiede houngseinheites [eckige Klammsem};
. Diese werdes ie g atl ¥ Signale

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

2. Zum Sachverhalt: 4-1:Vorantarsuchungen Ad 1: Aus den Spuren 1 (1386-17a) und 2 (1386-17b) lieR sich ein jeweils ein Vollprofil

Nichtddsthgefihe: erstellen. Aus der Spur 3 (1387-17) konnte kein genetischer Fingerabdruck erstellt werden.

Ad 11+111: Aus den Spuren 1 (1386-17a, Krallenfragment) und 2 (1386-17b, Haare mit Wurzeln)
lie® sich ein identisches genetisches Vollprofil erstellen. Die Assoziationsanalyse weist zuerst
auf einen Wolf oder Wolfmischling mit einer genetischen Ubereinstimmung mit dem Wolf von

55£2,75 % (russische Population) sowie Hunden der Kategorie FCI-1-Hitehunde (35£1,75 %,

Amlsgericht Hamburg, HRE 133130 Hamburger Sparkasse
Stever-Nr.: 4172003074 IBAN: DEE12D0505501002236830
Geschasinrer: 8IC: HASPDEHHIXX

Prof. Dr. K_ Tienann

Dr. T. Schwark

R —
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2.B. Belgischer Schiferhund) hin. Zusétzlich zeigt sich eine genetische Ubereinstimmung mit

bisher nicht bekannten Canidae (35£1,75 %, z.B. Goldschakal).

Dabei wurde das Allel ,92" bisher nur bei Wélfen aus der russischen Population und keinem

anderen Canidae in unserer Datenbank nachgewiesen (n>1000).

Zusatzlich wurden Allele mit einer Basenpaarldnge >200 bp im Markersystem PEZ20 von uns

bisher nur bei Flichsen und Schakalen nachgewiesen.

Beide Spuren zeigen ein deutliches SRY-Signal, was auf ein ménnliches Tier schlieRen I3sst.
Aus Spur 3 (1387-17, Gewebe) lieR sich kein genetisches Profil erstellen, eine
Assoziationsanalyse ist daher nicht maglich.

Damit kann zusammengefasst werden, dass die beiden untersuchten Spuren 1 und 2 mit
grofer Sicherheit nicht von einem normalen Wolf oder Hund stammen. Hier muss aufgrund
der auffallenden Allelverteilung von einem anderen Vertreter aus der Familie der Canidae

(oder einem Mischling) ausgegangen werden.

\,{ (
PD D5 N [ . er.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstandige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstandigen fiir
Abstammungsgutachten e.V.

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei wverifiziert und validiert, in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet und aktuell akkreditiert (wenn nicht anders
beschrieben):

(7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DMA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der kernhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Waschschritten und der
Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DNA-Molekile, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kéinnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt von ThermoFisher
durchgefiihre.

(&) Generelles zur DMA-Analyse, Darstellung, Auswertung:
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(( DAKKS dgab

fochabstammungsgutachterin 4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

F O r ( e n Akiredierungestlie e dach ci e 3. Spuren- und Vergleichsmaterial:
D-PL-20545-01-00 prfee. 1ANN13 6.8 X Tab. 1: DNA-T ,r‘ N g g [ des p u. " iﬂ:b, h A I

Forensische Genetlk und Rechtamedizin Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im STR-Merkmale (siehe 11).

am Institut Fiir Hdmatopathologie GmbH . i

ForGen - Foren§'§0he Gene,hk folgenden Zeitraum statt: Ifd. Nummer  Typisierungserfolg* Assoziationsanalyse Beurteilung/Bemerkung

Fg o= ommirrios el ] B ottt e und Rechtsmedizin am Institut
flir Hamatopathologie GmbH 0x:10.2007 HLA0200 1394-17

Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark (Spur 1) GG AL L

Bruno Lecomte dieckstr. T5a, 22547

siram ABA130 Gemenhc Anabyrar

*: Angabe dr specifches
: +d9 (0) 40 524 72 36-600 3.1 Spurenmaterial z::,'::*“ - peing, SAY:

URL: hitp St foserseik 1 de Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

Hamburg, den 12.10.2017 Bezeichnung  Ifd. Nummer Durchgefihrte Methoden

Schaffell: blutig, schmutzig ,mit

Geweberesten Vortest auf Amylase, Extraktion von

Es werden nach der ,double Mini: und Q ifizierung von

1394-17
3 i b* Method i DNA, Erstell tisch : i i i i s
Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0139-17) SG::am‘a:“:c:el:t:;emugt : rffut::f il:ishg:‘nle gsbien Ad I: Aus der Spur 1 (1394-17) lieft sich kein genetisches Profil erstellen, der Amylasetest

——— e pestte
Beschluss/Auftrag vom i Ad 11+ Aus Spur 1 (1394-17) konnte kein genetischer Fingerabdruck erstellt werden, eine
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 09.10.2017 3 3 Assoziationsanalyse ist daher nicht méglich.

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 09.10.2017

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein : o3 v A i C _}\ (
: PD Dr. Lu

e
AP Yot
le vén Wurmb-Schwar! Dr/rér.nat Jan-Hendrik Modrow
P Fachabstammungsgutachterin DGAB Farbnsischer Genetiker

erstellt werden. Spurensachverstindige

Spurd,1394-17 Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen fir

Abstammungsgutachten eV,

forensisch-genetisches Spurengutachten

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung 3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung. nicht untersucht
' . P ' ' I 6. Methoden und Technisches
II. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung 4 Ergebnisse
6.1 Methoden und Hintergrund

4.1 Voruntersuchungen Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle

Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert, in einem laufenden

Qualitdtsmanagementsystem eingebettet und aktuell akkreditiert (wenn nicht anders

beschrieben):

2. Zum Sachverhalt: schwach positiy {7) DNA-Extraktion (SAA_010):
Die DNA-Isolierung erfolgt durch Aufschluss der ker i Zellen in meh Inkubati. und Waschschritten und der
ZTugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DMNA-Molekile, die dann erneut durch verschiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kénnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerat von ThermoFisher
durchgefiihrt.
(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:
Die DMNA oder DNS |Desoxyribonukleins3dure) ist der Triger der Erbsubstanz, die in den Zellkernen auf langen Molekilféden
spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Ei i die 4 Basen {Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die
Anordnung entspricht dem genetischen Code.
An bestimmten Orten im Genom befinden sich sogenannte short tandem repeats (STRs), Bereiche der DNA, die sich durch
spezifische Abfolgen von 2 bis 4 Basenpaaren Lange auszeichnen, die in Wiederholungen von 10 bis 40 vorkommen. Diese

geeignet ist?

Ill. Wenn ja, stammen die ibersandten Proben von einem Hund oder einem Waolf? X i X
Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

Amlsgericht Hamburg, HRE 138130 Hamburger Sparkasse
IBAN: DEE1200505501002238630
BIC: HASPDEHHICX
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fochabstammungsgutachiterin

Deutsche
Akkraditierungsstalle gepnift durch die ki
D-PL-20S45-01-00  prifer MANIIS www. kT e

Forensische Genetik und Rechtsmedizin
am Institut Fiir Himatopathologie GmbH

ForGen - Forensische Genetik
und Rechtsmedizin am Institut
flir Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark
Bruno Lecomte F: dieck T5a, 22547

G | Fangebockstr, T5a | 22547 Hamburg

Tel: +49 (0) 40 524 72 36-600
Fax: +49 (D) 40 524 72 36-610
Mal: info@ransik-th.de

URL: hitp.iterare forarsik-hh.de

Hamburg, den 12.10.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0140-17)

Beschluss/Auftrag vom: Privat
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 05.10.2017

09.10.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut:

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

l. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

Il. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung
geeignet ist?

lll. Wenn ja, starnmen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amisgericht Hamburg, HRE 138130 Hamburger Sparkasse
IBAN: DEE1200505501002236530
BIC: HASPDEHHXX

SU0140-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

09.10.2017

11.10.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

1389-17

1390-17

1391-17

139217

1393-17

3 Abstriche: Copan, blutig,
schmutzig

3 Abstriche: Copan, blutig,
schmutzig
3 Abstriche: Copan, blutig,
schmutzig
3 Abstriche: Copan, blutig,
schmutzig
3 Abstriche: Copan, blutig,
schmutzig

2160 Mnbt Akl

Durchgefilhrte Methoden

Vortest auf Amylase, Extraktion von
Minimalspuren aus bis zu drei
Abstrichen und Quantifizierung von
DNA, Erstellung eines genetischen

% fin
[ ks, Gesc

5.0.

s.0.

5.0.

s.0.

Spur 1-5, 1389-17 bis 1393-17

5U0140-17

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisi g5 bnisse des Sp

STR-Merkmale (siehe 11).

ials, h pezifische

gserfol

Kein Ergebnis Nicht mglich

Kein Ergebnis Nicht méglich

Kein Ergebnis

SRY-Test: positiv Nicht maglich

Kein Ergebnis

Nicht méglich
SRY-Test: positiv R

5 Merkmale in 4 von
11 Systemen:

PEZS5: (82/119)
PEZ20: 175
PEZ3:137

SRY-Test: positive

Nicht mglich

Nicht maglich

Nicht méaglich

Nicht maglich

Nicht méaglich

Assoziationsanalyse nicht maglich,
da weniger als 5 TR Systeme
reproduzierbar nachweisbar.

Das schwache Allel 92" wurde
bisher nur bei Wélfen aus der
russischen Population nachgewiesen.

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

Ergebnis

schwach positiv

negativ
negativ
negativ
negativ
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Ad I: Aus der Spur 1 (1394-17) bis Spur 4 (1392-17) lieRen sich keine genetischen Profile
erstellen, der Amylasetest verlief analog dazu negativ; lediglich in der Spur 1 zeigte sich ein
sehr schwaches, positives Signal. Aus der Spur 5 (1393-17) lie® sich ein Teilprofil caniden

Ursprung erstellen, der Amylasetest verlief hier allerdings ebenfalls negativ.

Ad 114111: Aus der Spur 1 (1394-17) bis Spur 4 (1392-17) liefen sich keine genetischen Profile
erstellen, eine Assoziationsanalyse war hier nicht maglich. In den Spuren 3 und 4 zeigen sich

positives SRY-Signale, was auf ein oder mehrere mannliche Tiere hindeutet.

Das Teilprofil aus Spur 5 (1393-17) |dsst ebenfalls keine Assoziationsanalyse zu, da weniger als
5 STR-Systeme reproduzierbar nachgewiesen werden konnten. Das schwache Allel 92" im

Markersystemn PEZS wurde dabei bisher nur bei Wolfen aus der russischen Population und
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keinem anderen Canidae in unserer Datenbank nachgewiesen (n>1000). Der positive SRY-Test

weist zudem ebenfalls auf ein mannliches Tier hin.

I
PD Dr. H'lil:oll! von Lﬂ'mb-s‘chwark . rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB ‘Forensischer Genetiker
Spurensachverstindige

Vorsitzende Bundesverband der Sachverstidndigen fir

Abstammungsgutachten eV,

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle
Methoden und Verfahren sind dabei wverifiziert und validiert, in einem laufenden
Qualitdtsmanagementsystem eingebettet und aktuell akkreditiert (wenn nicht anders

Aufschluss der kernhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Wasch itten und der
ZTugabe sogenanmnter Magnetic beads. Diese binden die DMA-Molekille, die dann erneut durch schiedene Schritte
gewaschen und eluiert werden kinnen. Die Aufarbeitung wird da mit einem Extrakt
durchgefilhrt.
(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Ausw
Die DNA oder DNS |Desoxyribonukleinsdure) ist der Tré , nen auf l[angen Molekiilfiden
spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten (Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die
Anordnung entspricht dem genetischen Code.
An bestimmten Orten

Fragmente [Allele) vor. Diese short tandem r in den sogenannten nicht-ko
lokalisiert, so dass mit keinem Genort Rilckschliisse auf eventuelle Erkrankungen oder Fehlbildungen geschlossen werden
dnnen. Dabei werden 16 bis i -Merkmale analysiert (SAA_14 und 15). Immer ein Merkmal wird von der Mutter,

ine bestimmte
biologische Spur i | deren Merkmale mit denen der Spur
libereinstimmen. Im Fall s A nnen ebenfalls Gber
weitere Rechenwege nach Schneider et al, 2006 biostati
erstellt werden (SAA_21).
(10) Fragmentanalys.
Durch den Einsatz spe; einem
Polymerase-Ketten-Verfahren  [PCR) i und analy mittels
Kapillarelektrophorese und Laserdetektion in z.B. einem AbiPrism3130 (Fa. Applied Biosystems) bestimmt werden.
(11) Hundespezifische Analysen (SAA_023, nicht aktuell al ditert):
In zwei verschiedenen kommerziell erhaltlichen Multipl s kbnnen STR-Merkmale amplifiziert werden, die spi

die Familie de; nidae sind. In diesem Gutachten wird der Stockmarks Canine for Dogs Kit

en Doktorarbeit (Modrow,
bei Hunden s he Hiufigke rteilungen, die
hier fiir die verschiedenen Rassen spezifisch sind. Daher kann Ober eine Assoziationsanalyse mit den erhaltenen Daten eine
Zuordnung zu einer bestimmten Hunde: durchgefiihrt werden. Hierzu missen Daten fir die entsprechende Rasse in der
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Forensische Genetik und Rechtsm

am Institut Fir Hmatopathologie GmbH FOI‘Gen ¥ FOI‘enSISChe Genetlk
und Rechtsmedizin am Institut
fir Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark
Bruno Lecomte Fangdieckstr. 75a, 22547 Hamburg

49 (0) 40 524 72 36-600
Fax: +49 (0) 40 524 72 36-610
de

ForGan ~ Fornaleche Ganatk und Rechtzmedzin am Inestut fur
Hamatopathologlo GenbH | Fangdiockstr, 75a | 22547 Hamburg

Hamburg, den 12.10.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0141-17)
Bezug:
Beschluss/Auftrag vom: privat
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 09.10.2017
Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 09.10.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutac

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

1. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn moglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

1ll. Wenn ja, stammen die (bersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:

Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

Amtsgericht Hamburg, HRS 139130 Hamburger Sparkasse
Stever-Ne.: 41720003074 IBAN: DE1200505501002238530
Geschasfinrer: BIC: HASPDEHH)XX

5U0141-17

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

Kotprobe: feucht, Pilzbewuchs B e F o

Quantifizierung von DNA, Erstellung
eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

400 mg werden in
Stabilizerpuffer gelést und
aufgearbeitet.

Spur 1(1395-17)

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD) -nicht untersucht-
4, Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen -nicht durchgefihrt-

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

Kein Ergebnis Nicht maglich Nicht mglich

Rchis: Muskimale i Lo [Basigaara] Merureung n sim AR 3130 Geestic Asayzar sowis Asab] dar Wiedisholungseinteites sckige
die s garirge Ampiitude i P *

5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen
Ad I: Aus der Spur 1 (1395-17) konnte kein genetischer Fingerabdruck erstellt werden.

Ad IH+111: Aus Spur 3 (1395-17, Kotprobe) lieR sich kein genetisches Profil erstellen, eine

Assoziationsanalyse ist daher nicht méglich.
|

#Dr. rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstindige
Vorsitzende Bundesverband der Sachverstdndigen fir
Abstammungsgutachten e V.

Seite 2 von 4




(( DAKKS dgab

Deutsche fachabstammungsgutachterin
Akkraditierungsstalla epriift durch die kfiyo
D-PL-20545-01-00  prif NANNE www.kTqe.08

Forensische Genetlk und Rechtsmedizin
am Institut Flir Hdmatopathologie GmbH FOFGQI’\ - Forensische Genﬁﬂk
fos “on Genal o Rechizmacin am iratut i und Rechtsmedizin am Institut
fir Hamatopathologie GmbH
Priv.-Doz. Dr. Nicole von Wurmb-Schwark

George Junginger F 758, 22547

C/0 Junginger Optik GmbH Yok +d6 014052472

Haag Center ﬁﬂa wmrz&un

9469 Haag URL: hilpwww. Sorensik-hh.de
Hamburg, den 20.10.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0146-17)
Bezug: Speziesidentifikation

Beschluss/Auftrag vom: 12.10.2017
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 16.10.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 16.10.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

i

I. Bitte um molekular he Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentrdgern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung
geeignet ist?

lll. Wenn ja, stammen die (ibersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amtsgericht Hamburg, HRE 138130 Hamburper Sparkasse
Steusr-Hr.: 41/720/03074 IBAN: DEG1200505501002238830
Geschiftsfhrer: BIC: HASPDEHHXXX

SU0146-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:
Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

16.10.2017 20.10.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

3 Taschentiicher. Papier, blutig, Quantifizierung von DNA, Erstellung
dreckig eines genetischen Fingerabdrucks,
Geschlechtsbestimmung

1418-17

Spur 1(1418-17)

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. ~daten (VD)
nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Nicht durchgefthrt.

4.2 Molekularg ische Unter hung:

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).
ypisierungserfo
14 Merkmale in 10
von 11 Systemen:
PEZ1:129 FCI-7-Vorstehhunde
FHC2054: 176 (6023 %, Minsterlander,
FHC2010: 217/221 bzw. 4016 %*)
PEZ5: 109
PEZ20: 173* Wolf
PEZ12: 310 (40£2 %, russische Population,
PEZ3: 143/151 bzw. 2043 %*)
PEZ8:225/230*
FHC2079: 290/297

Hund oder Wolfmischling, der
links aufgefuhrten Kategorie.
Es ist ein erhdhter Wolfsanteil
von >30 % nachweisbar.
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen

Beweisfragen
Ad I: Aus der Spur 1 (1418-17) lie® sich ein Teilprofil erstellen.

Ad Il+lli: Aus Spur 1 (1418-17) lieR sich ein genetisches Teilprofil erstellen. Die
Assoziationsanalyse weist auf einen Hund oder Wolfmischling der Kategorie FCI-7-
Vorstehhunde (6043 %, Miinsterlander) hin. Es zeigt sich auBerdem ein erhthter genetischer
Wolfsanteil von 4042 % (russische Population), allerdings ist kein sog. wolfstypisches Allel

nachweisbar.
Bei Spur 1 zeigt sich ein SRY-Signal, was auf ein mannliches Tier schlieRen l3sst.

Dabei muss bemerkt werden, dass es sich bei der untersuchten Probe um eine sogenannte
Minimalspur mit schlechter DNA-Qualitdt und —Quantitdt handelt. Entsprechend kann es zu
Allelverdnderungen (sog. Allelic drop ins und drop outs) kommen, die zu einer Anderung des
erstellten genetischen Merkmalsmusters filhren kénnten. Beispielhaft ist hier in der obigen
Tabelle das Ergebnis dargestellt, welches erreicht wird, wenn die beiden schwichsten Genorte
nicht mit in die Berechnung einbezogen werden. Dies wiederum kénnte zu Verdnderungen in
der Beurteilung fithren. Zusatzlich ist nicht auszuschlieRen, dass die hier untersuchte DNA von

einer Rasse stammt, die nicht in unserer Datenbank vorliegt.

rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Forensischer Genetiker

- I
PD Dr. Nicole von Wurmb-Schwark
Fachabstammungsgutachterin DGAB
Spurensachverstindige

fe Bunds band der Sachr
Abstammungsgutachten e.\.

16V v A
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Deutsche
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Forensische Genetlk und Rechtsmedizin
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Hamburg, den 20.10.2017

Betreff: Molekulargenetische Kotanalyse (SU0147-17)

Bezug Speziesidentifikation
Beschluss/Auftrag vom Privat
Eingang des Auftrags an unserem Institut: 13.10.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 13.10.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein

forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I Bitte um molekular tische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.
II. Befindet sich an den Spurentrigern genetisches Material, welche fiir eine Untersuchung
geeignet ist?

lll. Wenn ja, stammen die dbersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:

Amtsgericht Hamburg, HRB 138130 Harmburger Sparkasse
Steuer-Hr.: 41720/03074 IBAN: DEE12005055010022368630
Geschiiftsfhrer: BIC: HASPDEHHXXX

Prof. Dr. K. Tiemann

Dr. T. Schwark

o e —

SU0147-17

3. Spuren- und Vergleichsmaterial:
Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

13.10.2017 20.10.2017

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:
Kotprobe, getrocknet, Extraktion von Minimalspuren und
starke Quantifizierung von DNA, Erstellung
Z hei eines Fings
und Schimmel Geschlechtsbestimmung

1415-17

Spur 1 (1415-17)

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. ~daten (VD)
nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Nicht durchgefihrt

4.2 Mc 8 ische Untersuch

Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

rtellung/Bem

1415 SRY-Test: (positiv)
:: PEZ1:117/126 Nicht méglich
FHC2054: 166/174
" Angabe der spezificchn Merbmale in Lisge |Basengaare] nach Auftrmreung i sinem AS3130 Geeetic Asadysnr
DeMerborsie, die vine geioge Ampitude scfweben oder bestimeet . Dbese werdes in di
Klammere: Sgnalstien sebr gering, SRY. Geschechtunarker, Y-Chramosom
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen
Ad I: Aus der Spur 1 (1415-17) lieRen sich vereinzelte, spezifische Merkmale nachweisen.

Ad 11+1l: In der Spur 1 {1415-17, Kotprobe) zeigen sich einige, spezifische Merkmale, sowie

ein schwaches SRY-Signal, was auf die Beteiligung eines mannlichen Canidae schliefen l3sst.

;Ij Nl ///,_l__,/u-

-
PD Dr. Nicole von Wurmb-Schwark rer.nat Jan-Hendrik Modrow
Fachabstammungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstindige

desverband der Sach

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle

Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und wvalidiert, in einem laufenden

Qualitdtsmanagementsystem eingebettet und aktuell akkreditiert (wenn nicht anders

beschrieben):

{7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DNA-Isolierung erfalgt durch Aufschluss der kernhaltigen Zellen in mehreren Inkubations- und Waschschritten und der

Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DNA-Molekille, die dann erneut durch verschiedene Schritte

gewaschen und eluiert werden kénnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt von ThermoFisher

durchgefiihre.

(&) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Die DNA oder DNS |Desoxyribonukleinsdure) ist der Triger der die in den auf langen Mc

spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten (Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die

Anordnung entspricht dem genetischen Code.

An bestimmten Orten im Genom befinden sich sogenannte short tandem repeats (5TRs), Bereiche der DNA, die sich durch

spezifische lgen von 2 bis 4 Lange auszeichnen, die in Wiederholungen von 10 bis 40 vorkommen. Diese
ist unterschiedlich und wird als Merkmal fir jeden Genort kodominant wvererbt. Bei

Mischerbigkeit sind zwei unterschiedliche Fi [=Allele) nac i Bei it liegen zwei identische

Fragmente (Allele) vor. Diese short tandem repeats sind sdmtlich in den sogenannten nicht-kodierenden Bereichen der DNA

lokalisiert, so dass mit keinem Genort Riickschiisse auf E oder Fehlbildungen geschlossen werden

kénnen. Dabei werden 16 bis 23 dieser STR-Merkmale analysiert (SAA_14 und 15). Immer ein Merkmal wird von der Mutter,

eines vom Vater vererbt, so dass (ber den Nachweis der 5TRs und mit Wissen der Freguenz der einzelnen genetischen

[} hten durchgefiihrt werden kénnen (SAA_019). Zusitzlich ist auch sine |dentititsiiberprifung

mdglich. Da die verschiedenen Merkmale unterschiedliche Wahrscheinlichkeiten aufweisen {d_h. unterschiedlich hiufig in

der Bevilkerung vorkommen), kann berechnet berechnen werden, wie wahrscheinlich es ist, dass z.B. eine bestimmte

biclogische Spur von einer bestimmten Person stammt (SAA_020), wenn all deren Merkmale mit denen der Spur

i immen. Im Fall er Mischspuren, die von mehr als einer Person verursacht wurden, ki nnen ebenfalls Gber

weitere Rechenwege nach Schneider et al, 2006 he A @en zur baw. Zu i einer Mischspur

erstellt werden (SAA_21).

{10} Fragmentanalyse (SAA_018):

Durch den Einsatz spezifischer, fluoreszenzmarkierter Primer kinnen diese relativ kurzen DNA-Fragmente in einem

Polymerase-Ketten-Verfahren  (PCR}  vervielfiltigt und in  einer automatischen  Fragmentanalyse  mittels

i und L in z.B. einem AbiPrism3130 (Fa. Applied Biosystems) bestimmt werden.

{11) Hundespezifische Analysen (SAA_023, nicht aktuell akkreditiert):

In zwei verschiedenen kommerziell erhiltlichen Multiplex-Kits kinnen STR-Merkmale amplifiziert werden, die spezifisch fir

die Familie der Canidae sind. In diesem Gutachten wird der Stockmarks Canine for Dogs Kit von Thermo Fisher eingesetzt, mit

dem 10 dieser Merkmale nachgewiesen werden kénnen. Auch diese Merkmale kommen in unterschiedlichen Hiufigkeiten

wor, so dass einfache Identitd hungen und durchgefiihrt werden kénnen. Die
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Hamburg, den 27.10.2017

Betreff: Molekulargenetische Rissanalyse (SU0150-17)

Eingang des Auftrags an unserem Institut: 26.10.2017

Eingang des Spurenmaterials an unserem Institut: 26.10.2017

GemaR schriftlicher Anforderung soll ein
forensisch-genetisches Spurengutachten

erstellt werden.

1. Frage- bzw. Aufgabenstellung

I. Bitte um molekulargenetische Analyse und - wenn méglich - Spezieszuordnung.

II. Befindet sich an den Spurentragern genetisches Material, welche fir eine Untersuchung
geeignet ist?

ll. Wenn ja, stammen die Ubersandten Proben von einem Hund oder einem Wolf?

2. Zum Sachverhalt:
3. Spuren- und Vergleichsmaterial:
Die Untersuchungen und statistischen Berechnungen bzw. Auswertungen fanden im

folgenden Zeitraum statt:

26.10.2017 27.10.2017

Amisgedcht Hamburg, HFE 138170
Stever-Ne.: 41/720/03074
Geschafsinrer:

Prol. Dr. K. Tiemardt

o T.

Mo M s Wil sl 2sbusrasls

SU0150-17

3.1 Spurenmaterial

Die im Folgenden beschriebenen Spurentrager wurden untersucht:

schreil ¢
1 Abstriche, Forensic Swab Vortest auf Amylase, Extraktion von
Sarstedt, mit Minimalspuren und Quantifizierung von
Schmuatzantragungen DNA, Erstellung eines genetischen

Spur 1 (1507-17)

3.2 Vergleichsmaterial (VM) bzw. —daten (VD)

nicht untersucht

4. Ergebnisse

4.1 Voruntersuchungen

Die Abstrichproben wurden vorab auf das Vorhandensein von Amylase getestet:

L]
1507-17 positiv

4.2 Molekulargenetische Untersuchungen
Tab. 1: DNA-Typisierungsergebnisse des Spuren- u. Vergleichsmaterials, hundespezifische
STR-Merkmale (siehe 11).

6 Merkmale in 6 von 11
Systemen: Assoziationsanalyse nicht moglich,
PEZ1: 96 da nur 5 STR Marker reproduzierbar
PEZS: (92) detektierbar.

PEZ20: 180 Das Allel 92" im System PEZS wurde
PEZ3:127 dabei bisher nur bei Wélfen aus der
FHC2079: 268/272 russischen Population nachgewiesen.
SRY: negativ
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5. Zusammenfassung der Ergebnisse und Begutachtung der vorgegebenen
Beweisfragen

Ad I:. Aus der Spur 1 (1507-17) lieR sich ein genetischer Fingerabdruck erstellen, der Vortest

auf Amylase verlief positiv.

Ad lI+lll: Aus Spur 1 (1507-17) lieR sich ein genetisches Teilmuster erstellen. Eine
Assoziationsanalyse ist nicht méglich, da nur 5 oder weniger STR-Marker reproduzierbar
nachgewiesen werden konnten. Das Allel ,92“ im System PEZS wurde dabei bisher nur bei

Woilfen aus der russischen Population und keinem weiteren Canidae in unserer Datenbank

(n>1000, >100 Rassen) nachg

Der negative SRY-Test spricht fiir ein weibliches Tier,
dieser Test kann jedoch aufgrund von schlechter DNA Qualitit/Quantitit falsch-negativ

ausfallen.

.F -
b7

{ o
bl V) L N / - Z—- T
PD Dr. Nicole von Wurmb-Schwark //ﬂn rer.nat Jan-Hendrik Modrow

Fachabstarmmungsgutachterin DGAB Forensischer Genetiker
Spurensachverstindige
d der Sach digen fiir

6. Methoden und Technisches

6.1 Methoden und Hintergrund

Die folgenden Methoden wurden vom Labor fiir die Spurenuntersuchung eingesetzt. Alle

Methoden und Verfahren sind dabei verifiziert und validiert, in einem laufenden

Qualitdtsmanagementsystem eingebettet und aktuell akkreditiert {wenn nicht anders

beschrieben):

(7) DNA-Extraktion (SAA_010):

Die DMA-Isalierung erfolgt durch Aufschluss der Zellen in und Waschschritten und der

Zugabe sogenannter Magnetic beads. Diese binden die DNA-Molekiile, die dann erneut durch verschiedene Schritte

gewaschen und eluiert werden kénnen. Die Aufarbeitung wird dabei mit einem Extraktionsgerdt von ThermoFisher

durchgefiihrt.

{8) Generelles zur DNA-Analyse, Darstellung, Auswertung:

Die DMA oder DNS (Desoxyribonukleinsdure) ist der Triger der die in den auf langen

spiralig angeordnet ist. Sie besteht aus Einzelbausteinen, die 4 Basen enthalten (Adenin, Thymin, Cytosin, Guanin). Die

Anordnung entspricht dem genetischen Code.

An bestimmten Orten im Genom befinden sich sogenannte short tandem repeats (STRs), Bereiche der DNA, die sich durch

spezifische Abfolgen von 2 bis 4 Basenpaaren Lange auszeichnen, die in von 10 bis 40 Diese
ist unterschiedlich und wird als Merkmal fiir jeden Genort kodominant vererbt. Bei

Mischerbigkeit sind zwei unterschiedliche Fi (=Allele) nac I Bei it liegen zwel identische

Fragmente (Allele) vor. Diese short tandem repeats sind sdmtlich in den sogenannten nicht-kodierenden Bereichen der DNA

lokalisiert, so dass mit keinem Genort Riickschllisse auf ader F geschlossen werden

kénnen. Dabei werden 16 bis 23 dieser STR-Merkmale analysiert (SAA_14 und 15). Immer ein Merkmal wird von der Mutter,

eines wom Vater vererbt, so dass ber den Machweis der 5TRs und mit Wissen der Freguenz der einzelnen genetischen

hten durchgefiihrt werden kénnen (SAA_019). Zusatzlich ist auch eine Identititsiberpriffung
médglich. Da die verschiedenen Merkmale unterschiedliche Wahrscheinlichkeiten aufweisen {d_h. unterschiedlich hiufig in
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