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Absztrakt

Cél: A kétrészes tanulmany szerz6i egy Gjabban feltérekvo tudomanyteriiletet,
az epigenetikat ismertetik publikalt szakirodalmi adatok alapjan, e masodik
részben a forenzikus tudomanyok — a genetika és a daktiloszkopia — teriiletén
elért eredményekkel.

Maoédszertan: A tanulmany a bérlécrendszer kialakulasanak és a DNS-alapt
biologiai életkorbecslésnek epigenetikai alapjat szolgalo szakcikkek feldolgo-
zasat, azok szintézisét végzi el. Ismerteti tovabba az egypetéjti ikrekre vonat-
kozo kutatési eredményeket is.

Megallapitasok: Meglepden keveset tudunk azokrdl a tényezokrdl, amelyek
befolyasoljak a bérfodorszalak altal képzett rajzolatot, mintazatot. A rokon
személyeknek tobb hasonl6 ujjlenyomata van, mint két nem rokon személynek,
amely arra utal, hogy a borlécrendszer kialakulésa genetikai szabalyozas alatt all,
tovabba a fodorszalak méretét, alakjat és tavolsagat is genetikai tényezok befo-
lyasoljak. A képzodési folyamatban apro véletlenszerii események befolyasol-
jék az egyes minucidk kialakulasat, melyek tehat epigenetikai hatasok. Minden
kiilsé és belso kornyezeti tényezo kémiai modositasokat okozhat a génjeinkben
¢és id6vel be- vagy kikapcsolja 6ket. A DNS-metilacios mintdzatok alapjan meg-
hatarozhato a biologiai életkor (epigenetikai-ora). Az, hogy epigenetikai szin-
ten hany éves az illetd nemcsak az egyén biologiai 6rajaba nyujthat betekintést,
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hanem a jogalkalmazas soran is fontos nyomozati adatokat szolgaltathat. Az
¢letkor becslése a forenzikus tudomanyokban a bioldgiai profil rekonstrukei-
ojanak kritikus aspektusa. Az epigenetikai 6rak, amelyek az egyének oregedé-
sével hipermetilacion vagy hipometilacion atmené DNS-helyeket elemzik, az
¢letkor legjobb prediktiv modelljei.

Erték: A tanulmany atfogd képet nyujt az epigenetikai 6roklédés molekularis
hatterérdl a bérlécrendszer kialakulasa és a DNS életkorbecslése tekintetében
publikalt szakirodalmi tanulmanyokon keresztiil, tovabba hasznalhat6 javas-
latokat kinal az epigenetikai 6ra lassitasa érdekében.

Kulcsszavak: genetika, epigenetika, génkifejezodés, ujjnyomat

Abstract

Aim: The authors of the two-part study describe a recently emerging scientific field,
epigenetics, based on published literature data, and in this second part, they pres-
ent results achieved in the domain of forensic sciences — genetics and ridgeology.
Methodology: The study reviews and synthesizes the articles on the epigenet-
ic basis of fingerprint development and DNA-based biological age estimation.
It also describes research results on identical twins.

Findings: Surprisingly little is known about the factors that influence the pattern
formed by the dermal ridges. Related individuals have more similar fingerprints
than unrelated individuals, suggesting that the formation of dermal ridge sys-
tem is genetically controlled and that the size, shape, and spacing of the ridges
are also influenced by genetic factors. In the formation process, small random
events influence the formation of individual minutiae, which are therefore epi-
genetic effects. All external and internal environmental factors can cause chem-
ical modifications in our genes, turn them on or off over time. DNA methylation
patterns can be used to determine biological age (epigenetic clock). Knowing
how old someone is at the epigenetic level can not only provide insight into an
individual’s biological clock but can also provide important investigative data in
law enforcement. Age estimation is a critical aspect of reconstructing a biolog-
ical profile in forensic science. Epigenetic clocks, which analyze DNA sections
that undergo hypermethylation or hypomethylation as individuals age, are the
best predictive models of age.

Value: The study provides comprehensive findings of the molecular background
of epigenetic inheritance through published literature studies on the develop-
ment of dermal ridges and DNA age estimation and offers actionable sugges-
tions for slowing down the epigenetic clock.

Keywords: genetics, epigenetics, gene expression, ridgeology
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‘We re all ghosts. We all carry, inside us,
people who came before us.’
Liam Callanan, The Cloud Atlas.

Tanulmanyunk e masodik felében 6sszefoglaljuk, hogy a bérfodorszal-minta-
zatok véletlenszertien jonnek-e létre, vagy a genetika befolyasolja 6ket. Tovab-
ba igyeksziink betekintést nyerni az jjonnan €s gyorsan fejlodo ,.epigenetikai
ujjnyomatok” 6roklodési mechanizmusaba. Definicidként az egyén epigeneti-
kai ujjnyomata arra az epigenomikai variaciora utal, amelyet élete soran min-
denki tapasztal a kdrnyezeti tényezokre adott élethosszig tarté molekularis re-
akcioi miatt.

Az emberi bérlécrendszer kialakulasanak genetikai és epige-
netikai hattere

Az emberi tenyér és talp feliiletének borfelszinén képzett borfodorszalakbodl és
barazdakbol all6 dsszefiiggd mintazatot bérlécrendszernek hivjuk. A fodorsza-
lak pontos funkcidja maig nem teljesen tisztazott, de bizonyosan novelik a ta-
pintasi érzékenységet, valamint a test kapaszkodo- és 1épofeliileteinek csuszas-
mentess€gét is biztositjak. A fodorszalak a bor rétegeit egymashoz kapcsold
csapok, a dermalis papillak felszini leképezodései. A papillak a tenyereken és
a talpakon stirtin helyezkednek el, hogy szorosan egymashoz kapcsoljak a bor
rétegeit, megakadalyozva azok egymashoz képesti elcstiszasat.

Az ujjnyomatokat a 19. szdzad vége ota hasznaljak megbizhat6 személyazono-
sitasra, mivel a borlécrendszerben 1év6 sajatossagi pontok (mintciak) egymashoz
képesti elhelyezkedésének kombinacidja olyan rendkiviil valtozatos, hogy gya-
korlatilag teljesen egyedinek tekinthetd. Ezzel egyiitt a bérlécrendszer alapvetd
mintazatai mégis besorolhatok néhany csoportba: ezek az ,,ujjnyomat-fajtak”,
amikbdl megkiilonboztethetiink harmat, mint az amerikai szakértok; kilencet,
mint a Galton-Henry osztalyozasi rendszer; vagy tobbet-kevesebbet mas osz-
talyozasi rendszerek alapjan.

Maig meglep6en keveset tudunk azokrol a tényezokrol, amelyek befolyasol-
jak az ember borfodorszal-rajzolatat. Mint sok mas Osszetett tulajdonsag eseté-
ben, a tanulmanyok azt sugalljak, hogy mind a genetikai, mind a kdrnyezeti té-
nyezOk szerepet jatszhatnak a borlécrendszer kialakulasaban. El6ljaroban még
fontosnak tartjuk megjegyezni, hogy az ujjnyomatokkal személyazonositasi,
kriminalisztikai és igazsagiigyi szempontokbol a daktiloszkopia foglalkozik,
antropologiai és orvostudomanyi szempontbol pedig a dermatoglifia. Bizonyos
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betegségek, sziiletési rendellenességek esetében dermatoglifiai jellegzetességek
is megfigyelhetdk (Alberti et al., 2021; Guardiola-Ripoll et al., 2024).

A borlécrendszer a sziiletés el6tt, a magzati élet 10-24. hetében alakul ki, tehat
még az anyaméhben. A magzat tenyerén, talpan, ujjainak tenyér fel6li és labuj-
jainak talp fel6li felszinén borlécek képzbddnek, és a hatodik honapra teljesen
kialakulnak. Ezeknek a fodorszalaknak a rajzolata, illetve az azokrol rogzitett
minta a koznyelvben egyarant ujjnyomatként ismert.

A fodorszalak altal megformalt rajzolat tulajdonsagait, jellemzoit harom szintre
csoportosithatjuk (Champod et al., 2016). Az 1. szint{ tulajdonsagok a mintak
alapvet0 tipusai vagy fajtai, amik segitségével az ujjnyomatok osztalyozhatok
¢s adatbazisba rendezhetdk. A 2. szintli tulajdonsagok a fodorszalak lefutdsanak
sajatossagai: a végzodések, elagazasok, pontok és szigetek, azaz az ugyneve-
zett minacidk. Ezek teszik lehetévé az egyedi személyazonositast, a minuciak
pontos tipusa, szama és egymashoz képesti elhelyezkedése rendkiviili valtozé-
konysagot eredményez, mar egy-egy kis csoport (példaul tiz egymas melletti
minucia) esetében is gyakorlatilag egyedinek tekinthetd, még az egypetéjii ik-
rek kozott is (Irmak, 2010). A 3. szintli tulajdonsagok az egyes fodorszalak sa-
jatossagai, példaul a szélesség, a fodorszal szélének-peremének alaki jellemz6i,
a pérusok szama, alakja és eloszlasa, a lesiillyedt fodorszalak, a rancok-karcok,
hegek és méas hasonlo jellemzok.

Az 1. szintli tulajdonsagok alapjan a mintazatok harom altalanos kategoria-
ba sorolhatok: iv, hurok és dsszetett (1. szamu abra) (Holt, 1968). A mintazatok
osztalyozasahoz meg kell hatarozni két fontos pontot, a magpontot és a deltat.
A magpont gyakorlatilag a mintazat kozéppontja, példaul ahol a fodorszal visz-
szafordul 6nmagéba. A delta vagy trirddiusz az a pont, ahol hdrom fodorszal
talalkozik (Hawthorne, 2008). A hurok fajtaknak van magpontja és deltaja, az
Osszetett fajtaknak egynél tobb deltaja van, az ives fajtaknak nincs se magpont-
ja, se deltaja (1. szamu abra).
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1. szamu abra
Az ujjnyomat alap mintdzatai

Tornyos iv

Magpont
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(a jobb kézen) (a jobb kézen)
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(Spiral) Grvény Ikerhurok

Forras. A szerzOk szerkesztése Li et al. (2022) alapjan

A masodik szintli tulajdonsagok 1ényege, hogy a bérfodorszal futasa nem fo-
lyamatos: a fodorszal véget érhet, elagazhat, két fodorszal 6sszefuthat vagy
keresztezheti egymast. Ezeket a jellemzoket minticidknak nevezziik. A legegy-
szer(ibb megkdzelitésben a minticiaknak két alapveto tipusa van, az elagazas
¢és a fodorszal végzodés (Champod et al., 2016; Dale, 2004).
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2. szamu abra
A minucidk alapvetd tipusai
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Forras. A szerzOk sajat szerkesztése.

A két alaptipus 0sszetettebb minucidkat is alkothat. Az 2. szdmt abran a ,,Fo-
dorszal 2 végponttal” 1ényegében olyan rovid fodorszal, ami mindkét végén
megszakad. Az ennél is rovidebb képz6dmény a pont. A két egymassal szem-
ben allo elagazas tigynevezett szemet alkot, ha kdzel vannak, és szinte kort for-
malnak, ha tdvolabb, akkor a minticia neve ,,sziget”. Az eldgazdsok valtozatai
kozé tartoznak a horgok is, ahol az elagazo fodorszal nagyon rovid. Elagaza-
sok tovabba az 0sszekoto vagy a keresztezd fodorszalak is (Ashbaugh, 1999).

A harmadik szintli tulajdonsagok, azaz a fodorszalak szélessége, peremiik raj-
zolata, a porusok alakja, szama és elhelyezkedése, tovabba a rancok-karcok és
reddk, lesiillyedt fodorszalak, hegek és bérhibak kiegészité informéacidkat je-
lentenek csupan a gyakorlati szakértéi munka soran. Bar a legaprobb részletek
is fontosak lehetnek a daktiloszkopiaban, a 3. szintii tulajdonsagokat kevés-
bé alkalmazzak; a gyakorlatban példaul a pérusok csak az olyan j6 mindségii
helyszini nyomokban lathatdk, amik esetében a minticiakra épiil6 azonositas
is tokéletesen mikddik. Széles kdrben elfogadott tovabba az a vélemény, hogy
a genetika kisebb szerepet jatszik a harmadik szintii sajatossagok kialakulasa-
ban (Champod et al., 2016; Dale, 2004).

Az els6 szintli tulajdonsagok alapjan a mintdzatok mindegyike besorolha-
td a legegyszeriibb, harmas felosztas szerinti kategdridk valamelyikébe, és az
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a megallapitas, hogy a vérrokon személyeknek tobb hasonlo fajtaji ujjnyoma-
ta van (O’Brien & Murphy, 2020), mint két nem rokon személynek (Hefetz
et al., 2022), arra utal, hogy legalabb az elsd szinti tulajdonsagok kialakula-
sa genetikai szabalyozas alatt 4ll. Az abrak méretét, alakjat és a fodorszalak
tavolsagat is genetikai tényezok befolyasoljak (Garzon-Alvarado & Ramirez
Martinez, 2011; Li et al., 2022; Glover et al., 2023). A hivatkozott vizsgalatok
azt sugalljak, hogy tobb gén is érintett, igy az 6roklodési folyamat még min-
dig nem teljesen vilagos. A kiilonb6zo borrétegek, valamint a bor alatti izmok,
zsirok és erek fejlédését szabalyozo gének mind szerepet jatszhatnak a borléc
mintazatanak kialakulasaban. A fodorszalak mintazatanak finomabb részlete-
it a magzati fejlodés sordn mas tényezok is befolyasoljak, beleértve a méhen
beliili kdrnyezetet is.

A fejlodési tényezok hatdsara minden ember fodorszalrajzolata kiillonbozik
mindenki masétol. Még az azonos DNS-sel rendelkez6 egypetéjii ikreké is.
A legtijabb kutatasok a , kornyezeti tényezoket” atkeresztelték epigenetikai
hatasokra (Petronis, 2006; Irmak, 2010). Az ikerkutatasok mindig is értékes
modellként szolgaltak az Gsszetett tulajdonsagok genetikai és epigenetikai me-
chanizmusainak feltarasahoz, most pedig lehetdséget kinalnak a DNS-metila-
ci6 variabilitasat és bioldgiai jelentoségét befolyasolo tényezok feltarasara is.
Az ,ikermodell” kifejezetten lehetové teszi genetikai, kdrnyezeti és életmod-
beli tényezok, valamint ezek lehetséges kolcsonhatasainak tanulmanyozasat az
epigenetikai profilokon (Yet et al., 2016).

Az idealis megoldas az egypetéjii ikrek (monozigota — MZ) dsszehasonlitasa az
epigenetikai kiilonbségek vizsgalata céljabol, mivel azonos genetikai hattérrel
(azonos DNS-sel) rendelkez6 egyedekrdl van sz6. Tobb tanulmany foglalkozik
az MZ-ikrek kozotti epigenetikai kiilonbségekkel (Xiang et al., 2017; Van Baak
etal., 2018; van Dongen et al., 2021), joval kevesebb tanulmany talalhato arrdl,
hogy az MZ-ikrek borlécrendszerének kiilonbozdsége milyen epigenetikai ha-
tasra alakulhat ki (Ho et al., 2016; Walsh et al., 2016). Pedig a kiilonbségek talan
legjellegzetesebb példaja a kiillonboz6 fodorszalrajzolattal sziiletett MZ-ikerpar
(3. szamu abra). A legtobb tanulmany egyetért abban, hogy az MZ-ikrek kiilon-
boz6 borlécmintazatat kdrnyezeti hatasok, mas szoval az epigenetika okozza.
Azonban nem tudjak pontosan meghatarozni, hogy melyik gén (vagy gének)
epigenetikai modosulésai jatszanak szerepet a kialakulasukban.

A 3. szamu abran egypetéjii ikertestvérek jobb tenyerének nyomatai lathatok.
Rendkiviili hasonlosag figyelhetd meg a tenyér méretét €s alakjat illetden, to-
vabba a hajlito rancok iranya, elhelyezkedése ¢és lefutasa esetében is. Mindkét
jobb tenyérnek csak egy axialis triradiusa vagy carpal deltdja van ugyanabban
a pozicidban: a tenyér legalsé részén, a thenar és a hipothenar kozott. Viszont
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orvénymintazat lathatd az egyik hipothenaron, és csak egy hurok a masik hi-
pothenaron. Természetesen a minticidk is teljesen masok.

3. szamu abra
Egypetéjii ikertestvérek jobb tenyerének nyomatai

. ;aﬂﬂnnn:ﬂ]’:%

1 B

Forras. A szerzOk sajat felvétele.

Egy tanulmany csaknem haromszaz ikerpar tiz-tiz nyomatat hasonlitotta 6ssze
egymassal, kitérve az els6 szintli és masodik szintli sajatossagokra is. Megal-
lapitottak, hogy az egypetéjii ikrek ujjnyomatai is megkiilonboztethetok egy-
mastol (hiszen egyediek), ugyanakkor sokkal jobban hasonlitanak egymasra,
mint mas, véletlenszertien kivalasztott személy ujjnyomataira. Meglep6 lehet
viszont az az eredmény, hogy az egypetéjii ikrek ujjnyomatai nem hasonlitanak
egymasra jobban, mint a kétpetéjii ikrek ujjnyomatai, amik tehat szintén rend-
kiviil hasonloak (Srihari et al., 2008).

Az egypetéjii ikrek tehat ugyanazokon, az ujjak és a fodorszalrajzolatok kiala-
kulasat szabalyozo géneken osztoznak, ezért az MZ-ikrek egyes ujjain a min-
tazatok fajtai (6rvény, hurok vagy iv) jobban hasonlitanak egymasra, mint az
altalanos populaci6 tagjaira. A fodorszalstruktura képzddése soran apro, vélet-
lenszerii események torténnek az embridval, melyek minden ujjbegyet egyedi-
vé tesznek a finom részletekben. A sajatossagi pontok kialakulasat tehat kiilsé
kornyezeti tényezok is befolyasoljak, melyek masképpen megfogalmazva ep-
igenetikai tényezok. Az MZ-ikrek esetében a kiilonbségek abbol adddhatnak,
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hogy az egyes ikrek hol helyezkedtek el az anyaméhben a magzati fejlédés so-
ran, milyen kozel voltak a magzatvizzsakhoz, milyen hosszi volt a koldokzsi-
noér, vagy milyen tapanyagokat kaptak. Hatast gyakorolnak tovabba az olyan
apro, véletlenszerti események, mint az ujjak mozgasa, vagy mas kornyezeti
hatasok, tobbek kdzott a magzatviz stirlisége vagy nyomadsa, valamint a magza-
ti véraramlas. Az anyaméhben minden befolyasolhatja a képzddés folyamatat,
beleértve a magzatok elhelyezkedését és mozgasi sémait is.

Ezek a kornyezeti tényezok segitenek megmagyarazni, hogy minden egyes
ember borfodorszal-rajzolata egyedi, még az egypetéjii ikrek esetében is. Mig
a fizikai kornyezetiik az anyaméhben azonos, cselekedeteik eltéréek lehetnek.
Kezdetben az egyik baba tobbet mozoghat, mint a masik, vagy dsszelitkdzhet-
nek egymadssal. Egyes MZ-ikrek osztozhatnak a placentan, ami iker-iker transz-
fuzids szindromanak nevezett allapotot okozhat, ami azt jelenti, hogy az egyik
iker tobb vért kap, mint a masik. Az egyenlétlen vérellatas mindkét csecsemd
novekedésére, egészségére és valdsziniileg bizonyos mértékig a borlécrendszer
fejlodésére is hatassal lehet. Azt is fontos megjegyezni, hogy még az egypetéjii
ikrek genetikai profiljaban is vannak kis eltérések, amely valosziniileg a fejlo-
désiik korai szakaszaban kovetkezik be, példaul a sejtosztddas valtozasai folya-
matosan keletkezhetnek.' Tehat a fodorszalak kialakulasa képzddése génjeink
és a méhen beliili koriilményeink kdlcsonhatasanak eredménye.

Az ,epigenetikai ujjnyomat”

A ,,DNS ujjnyomat”, azaz a genetikai jellemzokbdl képzett egyedi azonosito-
ra épiild technologia alkalmazasa az egypetéji ikrek megkiilonboztetésében
mindig is a kutatok tudomanyos érdeklédésének kdzéppontjaban allt. Mig a ha-
gyomanyos ujjnyomat-azonositas hatékony eszkdz az egypetéjii ikrek megkii-
lonboztetésére, el6fordulhatnak olyan helyzetek, amikor a hagyomanyos ujj-
nyomok helyszini hidnya DNS-elemzést igényel a megbizhat6 azonositashoz.
Bar a rutinszeriien hasznalt Short Tandem Repeat (STR) profilalkotas (sejtma-
gi DNS) ebben az esetben nem sokat segit, az MZ-ikrek még mindig megkii-
lonboztethetok az igazsagiligyi genetika fejlodésének kdszonhetdéen. Az MZ-
ikrek megkiilonboztetésének modszerei koz¢é tartozik a mitokondrialis genom
(mtDNS) elemzése, az egynukleotidos polimorfizmus (SNP) profilalkotas, az
epigenetikai profilalkotas (DNS-metilacios profilozas), a kopiaszam-varians
(CNV) profilalkotas és az egynukleotid varians (SNV) vizsgalata hagyomanyos

1 URLI; URL2; URL3.
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szekvenalasi modszerrel (Sanger szekvenalas) vagy fejlett modszerrel, mint pél-
daul teljes genom szekvenalas (WGS vagy NGS) (Kattamreddy, 2023; Hwa et
al., 2024; Aourangzaib et al., 2024). A fent felsoroltak koziil a tovabbiakban
az epigenetikai profilalkotast fogjuk targyalni.

Az oregedés és DNS életkor epigenetikaja

Az oregedés olyan természetes folyamat, amely szinte minden ¢161ény életének
része. (Szinte. A bordas meduza vagy a tengeri dio példaul kivétel.) Az epige-
netika megmutatja, hogy az dregedés sokkal tobb, mint egyszertien csak az id6
mulasa. Az 6regedés hatterében olyan ,,genetikain tili” valtozasok rejlenek, me-
lyek nagyon is befolyasolhatjak az dregedési folyamatokat. Az epigenetika azt
vizsgalja, hogy életmodunk hogyan befolyasolja génjeink be- és kikapcsolasat.
Minden kiilsé és belso tényezo6 kémiai modosulasokat okozhat a génjeinkben,
idével be- vagy kikapcsoljak azokat.

Kornyezet, tarsas kapcsolatok, viselkedési vagy alvasi szokasok, valamint
a minket ér6 traumak, betegségek, a taplalkozas, a stresszhatas, az élvezeti sze-
rek hasznalata vagy a testmozgas, mind-mind hatnak sajat génjeinkre, s6t még
utddjaink génjeire is, ahogy a tanulmany el6z0 részében leirtuk. A DNS-metila-
cios mintazatok alapjan meghatarozhato6 a bioldgiai életkor (masképp epigeneti-
kai 6ra). Ha valakinek kronologiai életkora 35, de anyagcsere betegséggel kiizd,
mint példaul a 2-es tipusu cukorbetegség, a bioldgiai életkora nagy valoszinii-
séggel legalabb tiz évvel tobb lesz. A kulcs a minket ér6 kiilso és belso ténye-
z6kon mulik. Pozitiv epigenetikai valtozasokat jelent a rendszeres testmozgas,
a j0 minGségl alvas, a tapanyagokban gazdag taplalkozas, a stresszoldd tech-
nikak, még a tanulés is, melyek nemcsak lassithatjak az 6regedést, hanem visz-
sza is fordithatjak a biologiai orat. Még az ¢€let apro mozzanatait észrevenni és
oriilni, mint példaul a napsiitésnek, madarcsicsergésnek, egészséges allapotnak,
kisgyermek latvanyanak, apro sikereknek, kedveset mondani embertarsunknak,
segiteni masnak, ezek mind-mind pozitiv epigenetikai hatast fejtenek ki. Negativ
epigenetikai valtozasok a fent felsoroltak ellentétjei: a mozgashiany, a kronikus
stressz, a cigaretta, az alkohol, a gyogyszerek szedése vagy egyoldalu taplal-
kozés, morcossag, pesszimista hozzaallas mindenhez, rosszindulat, haragtartas,
amelyek a gének atirasat vagy azok be- és kikapcsolasat megvaltoztathatjak és
ezaltal felgyorsithatjak a biologiai orat. Ezek az érzések is atorokithetok, ahogy
félelmek atoroklodnek a gyermekre, s6t még a kovetkez6 generaciok génkife-
jezddéseiben is szerepet jatszik (ahogy azt irtuk is a tanulmény el6z6 részében,
az intergeneracios trauma fejezetben). Tehat a génjeink emlékeznek.
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Az, hogy epigenetikai szinten hany évesek vagyunk, nemcsak az egyének bio-
logiai 6rajara enged kovetkeztetni, hanem komoly kriminalisztikai jelentdsége
is lehet. Az életkor becslése a jogalkalmazasban kulcsfontossagti, gondoljunk
csak a kiskorusadghoz fiizott anyagi és eljarasjogi kdvetkezményekre. A kutatok
kiilonboz6 biokémiai folyamatokat vizsgaltak az életkorral vald 0sszefiiggé-
stikben, és az eredmények a DNS-metilaciot mint igéretes biomarkert emelték
ki. A DNS-metilaciot mint epigenetikai modosulast az elmult években alapo-
san tanulmanyoztak életkorbecslési modellek kidolgozasa céljabol a krimina-
lisztika €s a torvényszéki antropologia teriiletén (Vidaki et al., 2017a; Dias et
al., 2022; Naue et al., 2018a). Az epigenetikai 6rak, amelyek az egyének ore-
gedésével hipermetilacion vagy hipometilacion dtmend DNS-helyeket elemzik,
nagyon jo prediktiv modellnek bizonyulnak. A DNS-metilacios elemzéshez
biomarkerek és modszerek széles skalajat vették fel, amik kiilonb6z6 pontos-
sagot érnek el a mintak és sejttipusok kozott. E fejezetiink megkisérli 6sszefog-
lalni az elmult években megjelent fontosabb szakirodalmat.

Az epigenetikai elvaltozasok, amilyen példaul a DNS-metilacio is, az ,,0re-
gedés fémjeleinek” részét képezik, amelyek az dregedéssel kapcsolatos olyan
folyamatokat képviselik, amik a kiillonb6z6 organizmusokban kozosek (Lo-
pez-Otin et al., 2013). Eddig az 6regedés tizenkét jellemz6jét azonositottak
(Lopez-Otin et al., 2023), amelyek szorosan 6sszefiiggenek egymassal, és az
Osszefiiggés felismerése javitja az életkor becslését. A telomerhossz-korrela-
cio (Vaiserman & Krasnienkov, 2021), a delécié a mitokondrialis genomban
(Lujan et al., 2020), az aszparaginsav racemizacio (Zapico & Ubelaker, 2022),
a T-sejtek atrendezddése (Mittelbrunn & Kroemer, 2021), a fejlett glikacios
végtermékek (AGE-k) felhalmozddasa (Zgutka et al., 2023), és az mRNS-profil
analizis (Jin et al., 2022) kiilonb6z6 pontossagot mutatott. Ezeknek a modsze-
reknek mindegyike sajatos korlatokkal rendelkezett, ha egymastol fiiggetleniil
alkalmazzak. E kihivasok lekiizdésében a DNS-metilaci6 igéretes fémjellé valt
az ¢életkor becslésében.

A DNS-metilacio kiilonosen érdekessé valik a forenzikus tudomanyok szama-
ra mind a kriminalisztika, mind a térvényszéki antropologia vonatkozasaban. Ti-
pikus kriminalisztikai alkalmazas az egyén jellemzdinek meghatarozasa a hely-
szineken talalt bioldgiai anyagmaradvanybol, amikor nincs 6sszehasonlithato
személyi minta a szoba joheté személyektd] vagy az adatbazisbol. gy nincs
lehetéség az igazsagiigyi genetikaban tipikus dsszehasonlité azonositasra, az
elemz6 munka mégis segithet szlikiteni a gyanusitottak korét. Ezenkiviil a tor-
vényszeki antropologiaban az életkor becslése az emberi maradvanyok azono-
sitasara szolgalo biologiai profil része. Az életkor becslése a forenzikus DNS
fenotipizalas (FDP: Forensic DNA Phenotyping) 6sszetevdje, amely magéaban
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foglalja a személy kiils6leg lathato tulajdonsagainak (EVC: External Visible
Characteristics) meghatarozasat a megjelenés és a biogeografiai szarmazas mel-
lett. A példak kozé tartozik a szem-, haj-, bérszin és biogeografiai szarmazast
prediktald egynukleotidos polimorfizmusok (SNP-k) kiterjedt kutatasa (Cha-
itanya et al., 2018; Schneider et al., 2019), ami a legpontosabb és legszéle-
sebb korben hasznalt kriminalisztikai DNS fenotipizalé modszer lett. A kdzos
SNP-k azonban alkalmatlannak bizonyultak bizonyos egyéni jellemzok becs-
lésére, amelyeket az epigenetika potencialisan kezelhet. Ezért az elmult évek-
ben a DNS-metilaciot a torvényszéki tudomanyokban tanulmanyoztak a kro-
nologiai életkor eldrejelzésére (Hong et al., 2017; Naue et al., 2018b; Vidaki et
al., 2017a), az egypetéjii ikrek megkiilonboztetésére (Vidaki et al., 2017b; Vi-
daki et al., 2018), valamint a szovetek és sejttipusok azonositasara (Lee et al.,
2016; Vidaki et al., 2016).

Az azonos génkészlettel rendelkez6 egypetéjii ikrek megkiilonboztetésének
terliletén a hagyomanyos térvényszéki DNS-profilalkotas nem teszi lehetové
a differencialast. Mindazonaltal eltér6 DNS-metilacioés mintakat mutathatnak,
amelyeket életmddbeli tényezok befolyasolnak, és 1j utat kindlnak egyedi azo-
nositasukhoz. Bar a differencialodas végleges markereit még nem sikeriilt meg-
allapitani, szamos, kiilonboz6 technologiat alkalmazoé tanulmany igéretes ered-
ményeket mutat (Vidaki & Kayser, 2017; Vidaki et al., 2018).

A genom specifikus CpG (Citozin-foszfat-Guanin) helyei kivalaszthatok az
egyén Oregedési sebességének mérésére az tigynevezett epigenetikai orak segit-
ségével (Hannum et al., 2013; Horvath et al., 2012; Weidner et al., 2014). Hor-
vath és munkatarsai az epigenetikai orat gy hataroztak meg, mint ,, az életkor
becslését években, amely egy matematikai algoritmus eredménye, a genomban
lévad specifikus CpG helyek metilacios allapotan alapul” (Horvath & Raj, 2018).
Az epigenetikai 6raknak koszonhetden ma mar ismert, hogy a DNS metilacios
mintdzatai jelentds valtozasokon mennek keresztiil gyermekkorban, amit gyors
felhalmozddas jellemez, majd felndttkorban egy stabilizacios fazis kovet (Hor-
vath, 2013; Horvath et al., 2012). Ezen tilmenden a biologiai és a kronologi-
ai életkor kozaotti kiillonbségtétel kiilonosen jelentés ezekben a vizsgalatokban.
A kronologiai életkor a sziiletés ota eltelt naptari idére vonatkozik, mig a bio-
logiai életkor egy tobbértelmii fogalom, amely az 6regedési folyamattol fiigg,
foként a kornyezet és az egyén kapcsolataval €s a fenotipusra gyakorolt hatassal
fiigg 6ssze. Ezért fiziologiai kornak, szervezeti kornak vagy fenotipusos kor-
nak is nevezik (Horvath et al., 2012). Altalaban megfigyelhet6, hogy kiilonbo-
z6 tényezOk miatt — kdrnyezeti hatasok, életmod, szokasok és betegségek — az
egyén bioldgiai életkora nem egyezik meg kronologiai életkoraval (Horvath,
2013; Horvath et al., 2012; Zbiec-Piekarska et al., 2015; Fiorito et al., 2019).
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Az ELTE genetikusai a korabbi, az 6regedés epigenetikajaval és a transzpozo-
nokkal (ugrald gének) kapcsolatos uttdré munkajukra épitve, tijabb jelentos at-
torést értek el az oregedés molekularis mechanizmusainak megértésében (Sturm
et al., 2023). Tanulmanyukban egy ez idaig ismeretlen epigenetikai mechaniz-
must tartak fel a mitokondrialis DNS-ben (mtDNS), ami forradalmasithatja az
Oregedéskutatast és a diagnosztikat. A kutatdcsoport felfedezte, hogy a szerve-
zetek oregedése folyaman az mtDNS-ben egy korabban rejtett DNS-modosulas,
az ugynevezett 6-metil adenin (6mA) felhalmozodik. Ebben az esetben nem
a citozinra (C), hanem az adeninra (A) keril ra a metilcsoport. A jelenséget
kiilonbozo fajoknal is megfigyelték, beleértve a Caenorhabditis elegans fonal-
férget, a Drosophila melanogaster gyiimolcslegyet (azaz a muslicat), valamint
a kutyékat. Ez egy evolticidosan konzervalt mechanizmusra, vagyis az evolicio
soran hosszan megmaradt jelenségre utal az 6regedési folyamatban. A kutatas
soran uj mérési modszert kellett fejleszteniiik, mivel a rejtett adeninmodosu-
lasokat a citozin metilacidjara alkalmazott modszerek nem képesek kimutatni,
ezért egy PCR alapt médszert dolgoztak ki, amely lehetdvé tette a 6mA-szin-
tek pontos, szekvencia-specifikus kimutatasat az mtDNS-ben. Az ) mddszer-
rel végzett kutatas kulcsfontossagu megallapitasa, hogy a hosszu élettartamu C.
elegans mutansok, amelyek kétszer olyan hosszt ideig élnek, mint a vad tipu-
su férgek, fele olyan gyorsan halmozzak fel a 6mA-t, mint normal (vad tipusu)
tarsaik. Ez a megfigyelés erdsen dsszekapcsolja az adenin (6mA) felhalmozo-
dasanak ilitemét az Gregedési folyamattal és az élettartam szabalyozasaval, em-
1ékeztetve a kutatocsoport korabbi eredményeire a transzpozon-aktivitas és az
¢lettartam Osszefliggésérol. A kutatds azt is feltarta, hogy pontosan mely en-
zimatikus utvonalak felel6sek a metilcsoport (CH,) adeninhoz adasaért vagy
eltavolitasaért a mtDNS-ben. A szerzOk ,.élettartam-hatarvonalnak™ nevezték el
azt a pontot, ahol egy epigenetikai jelzés a mitokondrialis DNS-ben eléri cstics-
pontjat, miel6tt hanyatlani kezdene, jelezve az 6regedés azon pontjat, amikor
a gyors egészségromlas elindul.

A felfedezés 0jabb kutatasokat indithat el, amelyek azt vizsgalhatjak, hogyan
befolyasoljak a kdrnyezeti tényezok, az életmodbeli valtozasok €s a potencialis
beavatkozasok az mtDNS-ben torténd 6mA felhalmozddas iitemét és a transz-
pozon-aktivitast. (Megjegyzés: minél tobb metil csoport rakddik ra a DNS-re,
annal jobban ,kiugrik” a transzpozon a DNS-bdl, ,,beugrik” mashova ¢és el-
ronthatja a gént.) Ezen epigenetikai valtozasok megértése j stratégiakhoz ve-
zethet az egészségesebb dregedés eldsegitésében és az egészséges élettartam
meghosszabbitasaban.

A modszer ugyanugy alkalmas human biologiai korbecslésre a kriminalisztikai
tudomanyokban, és PCR-alapu, tehat egyszerii modszer, gyors és koltséghatékony.
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Osszefoglalas

Az igazsagligyi genetika az utdbbi évek fejlodése soran kiterjesztette kutatési
irdnyait a genetikan tali, azaz epigenetikai teriiletekre is. Kétrészes tanulma-
nyunkban ismertettiik az epigenetika alapvetd fogalmait és Osszefiiggéseit, az
intergeneracios traumak jelenségét, az epigenetika jelentdségét a daktiloszko-
pia, a genetikai fenotipizalas és az életkor-meghatarozas terén. Kiemelendo,
hogy nemcsak az 6sszehasonlitd azonositds, hanem a tulajdonsdgok meghata-
rozésa is rendkiviil fontos lehet a kriminalisztikaban. Osszefoglaltuk tovabba
azokat a jogi és etikai vonatkozasokat, amik e fiatal tudomanyag aggalymentes
muveléséhez sziikségesek.

Az epigenetika, kiilonos tekintettel a DNS-metilaciora (citozin, illetve adenin),
jelenleg kiterjedt kutatasi teriilet. Egyrészt segiti az életkorbecslést igazsagiigyi
szakértOi kontextusban, masrészt hozzajarul az 6regedéssel, életmoddal és be-
tegségekkel kapcsolatos kutatasokhoz az orvostudomanyban. Ezen a teriileten
kozponti kérdés, hogy az epigenom aktivan hozzajarul-e az 6regedési folya-
matokhoz, vagy maga az dregedés befolyasolja-e az epigenetikai mintazatokat,
amely a DNS-metilaciohoz vezet életkor markerként. E kérdés megvalaszola-
sahoz, valamint az epigenetikai orak €s az életkorbecslési modellek fejleszté-
s¢hez elengedhetetlen e teriilet megértésének elomozditésa.

A robusztus és reprodukalhaté eredmények biztositasa elengedhetetlen a kii-
16nb6z6 modszerek biiniigyi nyomozasba valo beintegralasahoz. A {6 cél az,
hogy a lehetd legkevesebb, de leginformativabb markert hasznaljunk, igy al-
kalmasabba téve azokat a torvényszéki felhasznalasra. A targyalt kihivasok el-
lenére az epigenetika terén az elmult években elért figyelemremélto felfedezé-
sek felerdsitik a varakozast, hogy a folyamatos kutatasok révén a kozeljovoben
elérhetd lesz az életkor eldrejelzésének rutinszerii alkalmazasa a térvényszéki
tudomanyokban.
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