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Absztrakt
Cél: A kétrészes tanulmány szerzői egy újabban feltörekvő tudományterületet, 
az epigenetikát ismertetik publikált szakirodalmi adatok alapján, e második 
részben a forenzikus tudományok – a genetika és a daktiloszkópia – területén 
elért eredményekkel.
Módszertan: A tanulmány a bőrlécrendszer kialakulásának és a DNS-alapú 
biológiai életkorbecslésnek epigenetikai alapját szolgáló szakcikkek feldolgo-
zását, azok szintézisét végzi el. Ismerteti továbbá az egypetéjű ikrekre vonat-
kozó kutatási eredményeket is.
Megállapítások: Meglepően keveset tudunk azokról a tényezőkről, amelyek 
befolyásolják a bőrfodorszálak által képzett rajzolatot, mintázatot. A rokon 
személyeknek több hasonló ujjlenyomata van, mint két nem rokon személynek, 
amely arra utal, hogy a bőrlécrendszer kialakulása genetikai szabályozás alatt áll, 
továbbá a fodorszálak méretét, alakját és távolságát is genetikai tényezők befo-
lyásolják. A képződési folyamatban apró véletlenszerű események befolyásol-
ják az egyes minúciák kialakulását, melyek tehát epigenetikai hatások. Minden 
külső és belső környezeti tényező kémiai módosításokat okozhat a génjeinkben 
és idővel be- vagy kikapcsolja őket. A DNS-metilációs mintázatok alapján meg-
határozható a biológiai életkor (epigenetikai-óra). Az, hogy epigenetikai szin-
ten hány éves az illető nemcsak az egyén biológiai órájába nyújthat betekintést, 
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hanem a jogalkalmazás során is fontos nyomozati adatokat szolgáltathat. Az 
életkor becslése a forenzikus tudományokban a biológiai profil rekonstrukci-
ójának kritikus aspektusa. Az epigenetikai órák, amelyek az egyének öregedé-
sével hipermetiláción vagy hipometiláción átmenő DNS-helyeket elemzik, az 
életkor legjobb prediktív modelljei.
Érték: A tanulmány átfogó képet nyújt az epigenetikai öröklődés molekuláris 
hátteréről a bőrlécrendszer kialakulása és a DNS életkorbecslése tekintetében 
publikált szakirodalmi tanulmányokon keresztül, továbbá használható javas-
latokat kínál az epigenetikai óra lassítása érdekében.

Kulcsszavak: genetika, epigenetika, génkifejeződés, 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.

Tanulmányunk e második felében összefoglaljuk, hogy a bőrfodorszál-mintá-
zatok véletlenszerűen jönnek-e létre, vagy a genetika befolyásolja őket. Továb-
bá igyekszünk betekintést nyerni az újonnan és gyorsan fejlődő „epigenetikai 
ujjnyomatok” öröklődési mechanizmusába. Definícióként az egyén epigeneti-
kai ujjnyomata arra az epigenomikai variációra utal, amelyet élete során min-
denki tapasztal a környezeti tényezőkre adott élethosszig tartó molekuláris re-
akciói miatt.

Az emberi bőrlécrendszer kialakulásának genetikai és epige-
netikai háttere

Az emberi tenyér és talp felületének bőrfelszínén képzett bőrfodorszálakból és 
barázdákból álló összefüggő mintázatot bőrlécrendszernek hívjuk. A fodorszá-
lak pontos funkciója máig nem teljesen tisztázott, de bizonyosan növelik a ta-
pintási érzékenységet, valamint a test kapasz kodó- és lépőfelületeinek csúszás-
mentességét is biztosítják. A fodorszálak a bőr rétegeit egymáshoz kapcsoló 
csapok, a dermális papillák felszíni leképeződései. A papillák a tenyereken és 
a talpakon sűrűn helyezkednek el, hogy szorosan egymáshoz kapcsolják a bőr 
rétegeit, megakadályozva azok egymáshoz képesti elcsúszását. 

Az ujjnyomatokat a 19. század vége óta használják megbízható személyazono-
sításra, mivel a bőrlécrendszerben lévő sajátossági pontok (minúciák) egymáshoz 
képesti elhelyezkedésének kombinációja olyan rendkívül változatos, hogy gya-
korlatilag teljesen egyedinek tekinthető. Ezzel együtt a bőrlécrendszer alapvető 
mintázatai mégis besorolhatók néhány csoportba: ezek az „ujjnyomat-fajták”, 
amikből megkülönböztethetünk hármat, mint az amerikai szakértők; kilencet, 
mint a Galton-Henry osztályozási rendszer; vagy többet-kevesebbet más osz-
tályozási rendszerek alapján.

Máig meglepően keveset tudunk azokról a tényezőkről, amelyek befolyásol-
ják az ember bőrfodorszál-rajzolatát. Mint sok más összetett tulajdonság eseté-
ben, a tanulmányok azt sugallják, hogy mind a genetikai, mind a környezeti té-
nyezők szerepet játszhatnak a bőrlécrendszer kialakulásában. Elöljáróban még 
fontosnak tartjuk megjegyezni, hogy az ujjnyomatokkal személyazonosítási, 
kriminalisztikai és igazságügyi szempontokból a daktiloszkópia foglalkozik, 
antropológiai és orvostudományi szempontból pedig a dermatoglífia. Bizonyos 
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betegségek, születési rendellenességek esetében dermatoglífiai jellegzetességek 
is megfigyelhetők (Alberti et al., 2021; Guardiola-Ripoll et al., 2024).

A bőrlécrendszer a születés előtt, a magzati élet 10–24. hetében alakul ki, tehát 
még az anyaméhben. A magzat tenyerén, talpán, ujjainak tenyér felőli és lábuj-
jainak talp felőli felszínén bőrlécek képződnek, és a hatodik hónapra teljesen 
kialakulnak. Ezeknek a fodorszálaknak a rajzolata, illetve az azokról rögzített 
minta a köznyelvben egyaránt ujjnyomatként ismert. 

A fodorszálak által megformált rajzolat tulajdonságait, jellemzőit három szintre 
csoportosíthatjuk (Champod et al., 2016). Az 1. szintű tulajdonságok a minták 
alapvető típusai vagy fajtái, amik segítségével az ujjnyomatok osztályozhatók 
és adatbázisba rendezhetők. A 2. szintű tulajdonságok a fodorszálak lefutásának 
sajátosságai: a végződések, elágazások, pontok és szigetek, azaz az úgyneve-
zett minúciák. Ezek teszik lehetővé az egyedi személyazonosítást, a minúciák 
pontos típusa, száma és egymáshoz képesti elhelyezkedése rendkívüli változé-
konyságot eredményez, már egy-egy kis csoport (például tíz egymás melletti 
minúcia) esetében is gyakorlatilag egyedinek tekinthető, még az egypetéjű ik-
rek között is (Irmak, 2010). A 3. szintű tulajdonságok az egyes fodorszálak sa-
játosságai, például a szélesség, a fodorszál szélének-peremének alaki jellemzői, 
a pórusok száma, alakja és eloszlása, a lesüllyedt fodorszálak, a ráncok-karcok, 
hegek és más hasonló jellemzők.

Az 1. szintű tulajdonságok alapján a mintázatok három általános kategóriá-
ba sorolhatók: ív, hurok és összetett (1. számú ábra) (Holt, 1968). A mintázatok 
osztályozásához meg kell határozni két fontos pontot, a magpontot és a deltát. 
A magpont gyakorlatilag a mintázat középpontja, például ahol a fodorszál vis�-
szafordul önmagába. A delta vagy trirádiusz az a pont, ahol három fodorszál 
találkozik (Hawthorne, 2008). A hurok fajtáknak van magpontja és deltája, az 
összetett fajtáknak egynél több deltája van, az íves fajtáknak nincs se magpont-
ja, se deltája (1. számú ábra).
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1. számú ábra
Az ujjnyomat alap mintázatai 

Forrás. A szerzők szerkesztése Li et al. (2022) alapján

A második szintű tulajdonságok lényege, hogy a bőrfodorszál futása nem fo-
lyamatos: a fodorszál véget érhet, elágazhat, két fodorszál összefuthat vagy 
keresztezheti egymást. Ezeket a jellemzőket minúciáknak nevezzük. A legegy-
szerűbb megközelítésben a minúciáknak két alapvető típusa van, az elágazás 
és a fodorszál végződés (Champod et al., 2016; Dale, 2004).

https://doi.org/10.1016/j.cell.2021.12.008
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2. számú ábra
A minúciák alapvető típusai 

Forrás. A szerzők saját szerkesztése.

A két alaptípus összetettebb minúciákat is alkothat. Az 2. számú ábrán a „Fo-
dorszál 2 végponttal” lényegében olyan rövid fodorszál, ami mindkét végén 
megszakad. Az ennél is rövidebb képződmény a pont. A két egymással szem-
ben álló elágazás úgynevezett szemet alkot, ha közel vannak, és szinte kört for-
málnak, ha távolabb, akkor a minúcia neve „sziget”. Az elágazások változatai 
közé tartoznak a horgok is, ahol az elágazó fodorszál nagyon rövid. Elágazá-
sok továbbá az összekötő vagy a keresztező fodorszálak is (Ashbaugh, 1999).

A harmadik szintű tulajdonságok, azaz a fodorszálak szélessége, peremük raj-
zolata, a pórusok alakja, száma és elhelyezkedése, továbbá a ráncok-karcok és 
redők, lesüllyedt fodorszálak, hegek és bőrhibák kiegészítő információkat je-
lentenek csupán a gyakorlati szakértői munka során. Bár a legapróbb részletek 
is fontosak lehetnek a daktiloszkópiában, a 3. szintű tulajdonságokat kevés-
bé alkalmazzák; a gyakorlatban például a pórusok csak az olyan jó minőségű 
helyszíni nyomokban láthatók, amik esetében a minúciákra épülő azonosítás 
is tökéletesen működik. Széles körben elfogadott továbbá az a vélemény, hogy 
a genetika kisebb szerepet játszik a harmadik szintű sajátosságok kialakulásá-
ban (Champod et al., 2016; Dale, 2004).

Az első szintű tulajdonságok alapján a mintázatok mindegyike besorolha-
tó a legegyszerűbb, hármas felosztás szerinti kategóriák valamelyikébe, és az 
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a megállapítás, hogy a vérrokon személyeknek több hasonló fajtájú ujjnyoma-
ta van (O’Brien & Murphy, 2020), mint két nem rokon személynek (Hefetz 
et al., 2022), arra utal, hogy legalább az első szintű tulajdonságok kialakulá-
sa genetikai szabályozás alatt áll. Az ábrák méretét, alakját és a fodorszálak 
távolságát is genetikai tényezők befolyásolják (Garzón-Alvarado & Ramírez 
Martinez, 2011; Li et al., 2022; Glover et al., 2023). A hivatkozott vizsgálatok 
azt sugallják, hogy több gén is érintett, így az öröklődési folyamat még min-
dig nem teljesen világos. A különböző bőrrétegek, valamint a bőr alatti izmok, 
zsírok és erek fejlődését szabályozó gének mind szerepet játszhatnak a bőrléc 
mintázatának kialakulásában. A fodorszálak mintázatának finomabb részlete-
it a magzati fejlődés során más tényezők is befolyásolják, beleértve a méhen 
belüli környezetet is. 

A fejlődési tényezők hatására minden ember fodorszálrajzolata különbözik 
mindenki másétól. Még az azonos DNS-sel rendelkező egypetéjű ikreké is. 
A legújabb kutatások a „környezeti tényezőket” átkeresztelték epigenetikai 
hatásokra (Petronis, 2006; Irmak, 2010). Az ikerkutatások mindig is értékes 
modellként szolgáltak az összetett tulajdonságok genetikai és epigenetikai me-
chanizmusainak feltárásához, most pedig lehetőséget kínálnak a DNS-metilá-
ció variabilitását és biológiai jelentőségét befolyásoló tényezők feltárására is. 
Az „ikermodell” kifejezetten lehetővé teszi genetikai, környezeti és életmód-
beli tényezők, valamint ezek lehetséges kölcsönhatásainak tanulmányozását az 
epigenetikai profilokon (Yet et al., 2016).

Az ideális megoldás az egypetéjű ikrek (monozigóta – MZ) összehasonlítása az 
epigenetikai különbségek vizsgálata céljából, mivel azonos genetikai háttérrel 
(azonos DNS-sel) rendelkező egyedekről van szó. Több tanulmány foglalkozik 
az MZ-ikrek közötti epigenetikai különbségekkel (Xiang et al., 2017; Van Baak 
et al., 2018; van Dongen et al., 2021), jóval kevesebb tanulmány található arról, 
hogy az MZ-ikrek bőrlécrendszerének különbözősége milyen epigenetikai ha-
tásra alakulhat ki (Ho et al., 2016; Walsh et al., 2016). Pedig a különbségek talán 
legjellegzetesebb példája a különböző fodorszálrajzolattal született MZ-ikerpár 
(3. számú ábra). A legtöbb tanulmány egyetért abban, hogy az MZ-ikrek külön-
böző bőrlécmintázatát környezeti hatások, más szóval az epigenetika okozza. 
Azonban nem tudják pontosan meghatározni, hogy melyik gén (vagy gének) 
epigenetikai módosulásai játszanak szerepet a kialakulásukban.

A 3. számú ábrán egypetéjű ikertestvérek jobb tenyerének nyomatai láthatók. 
Rendkívüli hasonlóság figyelhető meg a tenyér méretét és alakját illetően, to-
vábbá a hajlító ráncok iránya, elhelyezkedése és lefutása esetében is. Mindkét 
jobb tenyérnek csak egy axiális triradiusa vagy carpal deltája van ugyanabban 
a pozícióban: a tenyér legalsó részén, a thenár és a hipothenár között. Viszont 
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örvénymintázat látható az egyik hipothenáron, és csak egy hurok a másik hi-
pothenáron. Természetesen a minúciák is teljesen mások. 

3. számú ábra
Egypetéjű ikertestvérek jobb tenyerének nyomatai 

Forrás. A szerzők saját felvétele.

Egy tanulmány csaknem háromszáz ikerpár tíz-tíz nyomatát hasonlította össze 
egymással, kitérve az első szintű és második szintű sajátosságokra is. Megál-
lapították, hogy az egypetéjű ikrek ujjnyomatai is megkülönböztethetők egy-
mástól (hiszen egyediek), ugyanakkor sokkal jobban hasonlítanak egymásra, 
mint más, véletlenszerűen kiválasztott személy ujjnyomataira. Meglepő lehet 
viszont az az eredmény, hogy az egypetéjű ikrek ujjnyomatai nem hasonlítanak 
egymásra jobban, mint a kétpetéjű ikrek ujjnyomatai, amik tehát szintén rend-
kívül hasonlóak (Srihari et al., 2008).

Az egypetéjű ikrek tehát ugyanazokon, az ujjak és a fodorszálrajzolatok kiala-
kulását szabályozó géneken osztoznak, ezért az MZ-ikrek egyes ujjain a min-
tázatok fajtái (örvény, hurok vagy ív) jobban hasonlítanak egymásra, mint az 
általános populáció tagjaira. A fodorszálstruktúra képződése során apró, vélet-
lenszerű események történnek az embrióval, melyek minden ujjbegyet egyedi-
vé tesznek a finom részletekben. A sajátossági pontok kialakulását tehát külső 
környezeti tényezők is befolyásolják, melyek másképpen megfogalmazva ep-
igenetikai tényezők. Az MZ-ikrek esetében a különbségek abból adódhatnak, 
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hogy az egyes ikrek hol helyezkedtek el az anyaméhben a magzati fejlődés so-
rán, milyen közel voltak a magzatvízzsákhoz, milyen hosszú volt a köldökzsi-
nór, vagy milyen tápanyagokat kaptak. Hatást gyakorolnak továbbá az olyan 
apró, véletlenszerű események, mint az ujjak mozgása, vagy más környezeti 
hatások, többek között a magzatvíz sűrűsége vagy nyomása, valamint a magza-
ti véráramlás. Az anyaméhben minden befolyásolhatja a képződés folyamatát, 
beleértve a magzatok elhelyezkedését és mozgási sémáit is.

Ezek a környezeti tényezők segítenek megmagyarázni, hogy minden egyes 
ember bőrfodorszál-rajzolata egyedi, még az egypetéjű ikrek esetében is. Míg 
a fizikai környezetük az anyaméhben azonos, cselekedeteik eltérőek lehetnek. 
Kezdetben az egyik baba többet mozoghat, mint a másik, vagy összeütközhet-
nek egymással. Egyes MZ-ikrek osztozhatnak a placentán, ami iker-iker transz-
fúziós szindrómának nevezett állapotot okozhat, ami azt jelenti, hogy az egyik 
iker több vért kap, mint a másik. Az egyenlőtlen vérellátás mindkét csecsemő 
növekedésére, egészségére és valószínűleg bizonyos mértékig a bőrlécrendszer 
fejlődésére is hatással lehet. Azt is fontos megjegyezni, hogy még az egypetéjű 
ikrek genetikai profiljában is vannak kis eltérések, amely valószínűleg a fejlő-
désük korai szakaszában következik be, például a sejtosztódás változásai folya-
matosan keletkezhetnek. 1  Tehát a fodorszálak kialakulása képződése génjeink 
és a méhen belüli körülményeink kölcsönhatásának eredménye.

Az „epigenetikai ujjnyomat”

A „DNS ujjnyomat”, azaz a genetikai jellemzőkből képzett egyedi azonosító-
ra épülő technológia alkalmazása az egypetéjű ikrek megkülönböztetésében 
mindig is a kutatók tudományos érdeklődésének középpontjában állt. Míg a ha-
gyományos ujjnyomat-azonosítás hatékony eszköz az egypetéjű ikrek megkü-
lönböztetésére, előfordulhatnak olyan helyzetek, amikor a hagyományos ujj-
nyomok helyszíni hiánya DNS-elemzést igényel a megbízható azonosításhoz. 
Bár a rutinszerűen használt Short Tandem Repeat (STR) profilalkotás (sejtma-
gi DNS) ebben az esetben nem sokat segít, az MZ-ikrek még mindig megkü-
lönböztethetők az igazságügyi genetika fejlődésének köszönhetően. Az MZ-
ikrek megkülönböztetésének módszerei közé tartozik a mitokondriális genom 
(mtDNS) elemzése, az egynukleotidos polimorfizmus (SNP) profilalkotás, az 
epigenetikai profilalkotás (DNS-metilációs profilozás), a kópiaszám-variáns 
(CNV) profilalkotás és az egynukleotid variáns (SNV) vizsgálata hagyományos 

1	 URL1; URL2; URL3.

http://www.healthline.com/health/do-identical-twins-have-the-same-fingerprints#forming-fingerprints
https://medlineplus.gov/genetics/understanding/traits/fingerprints/
https://umbc.edu/stories/how-did-i-get-my-own-unique-set-of-fingerprints/
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szekvenálási módszerrel (Sanger szekvenálás) vagy fejlett módszerrel, mint pél-
dául teljes genom szekvenálás (WGS vagy NGS) (Kattamreddy, 2023; Hwa et 
al., 2024; Aourangzaib et al., 2024). A fent felsoroltak közül a továbbiakban 
az epigenetikai profilalkotást fogjuk tárgyalni.

Az öregedés és DNS életkor epigenetikája

Az öregedés olyan természetes folyamat, amely szinte minden élőlény életének 
része. (Szinte. A bordás medúza vagy a tengeri dió például kivétel.) Az epige-
netika megmutatja, hogy az öregedés sokkal több, mint egyszerűen csak az idő 
múlása. Az öregedés hátterében olyan „genetikain túli” változások rejlenek, me-
lyek nagyon is befolyásolhatják az öregedési folyamatokat. Az epigenetika azt 
vizsgálja, hogy életmódunk hogyan befolyásolja génjeink be- és kikapcsolását. 
Minden külső és belső tényező kémiai módosulásokat okozhat a génjeinkben, 
idővel be- vagy kikapcsolják azokat.

Környezet, társas kapcsolatok, viselkedési vagy alvási szokások, valamint 
a minket érő traumák, betegségek, a táplálkozás, a stresszhatás, az élvezeti sze-
rek használata vagy a testmozgás, mind-mind hatnak saját génjeinkre, sőt még 
utódjaink génjeire is, ahogy a tanulmány előző részében leírtuk. A DNS-metilá-
ciós mintázatok alapján meghatározható a biológiai életkor (másképp epigeneti-
kai óra). Ha valakinek kronológiai életkora 35, de anyagcsere betegséggel küzd, 
mint például a 2-es típusú cukorbetegség, a biológiai életkora nagy valószínű-
séggel legalább tíz évvel több lesz. A kulcs a minket érő külső és belső ténye-
zőkön múlik. Pozitív epigenetikai változásokat jelent a rendszeres testmozgás, 
a jó minőségű alvás, a tápanyagokban gazdag táplálkozás, a stresszoldó tech-
nikák, még a tanulás is, melyek nemcsak lassíthatják az öregedést, hanem vis�-
sza is fordíthatják a biológiai órát. Még az élet apró mozzanatait észrevenni és 
örülni, mint például a napsütésnek, madárcsicsergésnek, egészséges állapotnak, 
kisgyermek látványának, apró sikereknek, kedveset mondani embertársunknak, 
segíteni másnak, ezek mind-mind pozitív epigenetikai hatást fejtenek ki. Negatív 
epigenetikai változások a fent felsoroltak ellentétjei: a mozgáshiány, a krónikus 
stressz, a cigaretta, az alkohol, a gyógyszerek szedése vagy egyoldalú táplál-
kozás, morcosság, pesszimista hozzáállás mindenhez, rosszindulat, haragtartás, 
amelyek a gének átírását vagy azok be- és kikapcsolását megváltoztathatják és 
ezáltal felgyorsíthatják a biológiai órát. Ezek az érzések is átörökíthetők, ahogy 
félelmek átöröklődnek a gyermekre, sőt még a következő generációk génkife-
jeződéseiben is szerepet játszik (ahogy azt írtuk is a tanulmány előző részében, 
az intergenerációs trauma fejezetben). Tehát a génjeink emlékeznek.
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Az, hogy epigenetikai szinten hány évesek vagyunk, nemcsak az egyének bio-
lógiai órájára enged következtetni, hanem komoly kriminalisztikai jelentősége 
is lehet. Az életkor becslése a jogalkalmazásban kulcsfontosságú, gondoljunk 
csak a kiskorúsághoz fűzött anyagi és eljárásjogi következményekre. A kutatók 
különböző biokémiai folyamatokat vizsgáltak az életkorral való összefüggé-
sükben, és az eredmények a DNS-metilációt mint ígéretes biomarkert emelték 
ki. A DNS-metilációt mint epigenetikai módosulást az elmúlt években alapo-
san tanulmányozták életkorbecslési modellek kidolgozása céljából a krimina-
lisztika és a törvényszéki antropológia területén (Vidaki et al., 2017a; Dias et 
al., 2022; Naue et al., 2018a). Az epigenetikai órák, amelyek az egyének öre-
gedésével hipermetiláción vagy hipometiláción átmenő DNS-helyeket elemzik, 
nagyon jó prediktív modellnek bizonyulnak. A DNS-metilációs elemzéshez 
biomarkerek és módszerek széles skáláját vették fel, amik különböző pontos-
ságot érnek el a minták és sejttípusok között. E fejezetünk megkísérli összefog-
lalni az elmúlt években megjelent fontosabb szakirodalmat.

Az epigenetikai elváltozások, amilyen például a DNS-metiláció is, az „öre-
gedés fémjeleinek” részét képezik, amelyek az öregedéssel kapcsolatos olyan 
folyamatokat képviselik, amik a különböző organizmusokban közösek (Ló-
pez-Otín et al., 2013). Eddig az öregedés tizenkét jellemzőjét azonosították 
(López-Otín et al., 2023), amelyek szorosan összefüggenek egymással, és az 
összefüggés felismerése javítja az életkor becslését. A telomerhossz-korrelá-
ció (Vaiserman & Krasnienkov, 2021), a deléció a mitokondriális genomban 
(Lujan et al., 2020), az aszparaginsav racemizáció (Zapico & Ubelaker, 2022), 
a T-sejtek átrendeződése (Mittelbrunn & Kroemer, 2021), a fejlett glikációs 
végtermékek (AGE-k) felhalmozódása (Zgutka et al., 2023), és az mRNS-profil 
analízis (Jin et al., 2022) különböző pontosságot mutatott. Ezeknek a módsze-
reknek mindegyike sajátos korlátokkal rendelkezett, ha egymástól függetlenül 
alkalmazzák. E kihívások leküzdésében a DNS-metiláció ígéretes fémjellé vált 
az életkor becslésében. 

A DNS-metiláció különösen érdekessé válik a forenzikus tudományok számá-
ra mind a kriminalisztika, mind a törvényszéki antropológia vonatkozásában. Ti-
pikus kriminalisztikai alkalmazás az egyén jellemzőinek meghatározása a hely-
színeken talált biológiai anyagmaradványból, amikor nincs összehasonlítható 
személyi minta a szóba jöhető személyektől vagy az adatbázisból. Így nincs 
lehetőség az igazságügyi genetikában tipikus összehasonlító azonosításra, az 
elemző munka mégis segíthet szűkíteni a gyanúsítottak körét. Ezenkívül a tör-
vényszéki antropológiában az életkor becslése az emberi maradványok azono-
sítására szolgáló biológiai profil része. Az életkor becslése a forenzikus DNS 
fenotipizálás (FDP: Forensic DNA Phenotyping) összetevője, amely magában 
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https://doi.org/10.3390/forensicsci2030044
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https://doi.org/10.1186/s13059-020-02138-5
https://doi.org/10.3390/biology11060856
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foglalja a személy külsőleg látható tulajdonságainak (EVC: External Visible 
Characteristics) meghatározását a megjelenés és a biogeográfiai származás mel-
lett. A példák közé tartozik a szem-, haj-, bőrszín és biogeográfiai származást 
prediktáló egynukleotidos polimorfizmusok (SNP-k) kiterjedt kutatása (Cha-
itanya et al., 2018; Schneider et al., 2019), ami a legpontosabb és legszéle-
sebb körben használt kriminalisztikai DNS fenotipizáló módszer lett. A közös 
SNP-k azonban alkalmatlannak bizonyultak bizonyos egyéni jellemzők becs-
lésére, amelyeket az epigenetika potenciálisan kezelhet. Ezért az elmúlt évek-
ben a DNS-metilációt a törvényszéki tudományokban tanulmányozták a kro-
nológiai életkor előrejelzésére (Hong et al., 2017; Naue et al., 2018b; Vidaki et 
al., 2017a), az egypetéjű ikrek megkülönböztetésére (Vidaki et al., 2017b; Vi-
daki et al., 2018), valamint a szövetek és sejttípusok azonosítására (Lee et al., 
2016; Vidaki et al., 2016).

Az azonos génkészlettel rendelkező egypetéjű ikrek megkülönböztetésének 
területén a hagyományos törvényszéki DNS-profilalkotás nem teszi lehetővé 
a differenciálást. Mindazonáltal eltérő DNS-metilációs mintákat mutathatnak, 
amelyeket életmódbeli tényezők befolyásolnak, és új utat kínálnak egyedi azo-
nosításukhoz. Bár a differenciálódás végleges markereit még nem sikerült meg-
állapítani, számos, különböző technológiát alkalmazó tanulmány ígéretes ered-
ményeket mutat (Vidaki & Kayser, 2017; Vidaki et al., 2018).

A genom specifikus CpG (Citozin-foszfát-Guanin) helyei kiválaszthatók az 
egyén öregedési sebességének mérésére az úgynevezett epigenetikai órák segít-
ségével (Hannum et al., 2013; Horvath et al., 2012; Weidner et al., 2014). Hor-
váth és munkatársai az epigenetikai órát úgy határozták meg, mint „az életkor 
becslését években, amely egy matematikai algoritmus eredménye, a genomban 
lévő specifikus CpG helyek metilációs állapotán alapul” (Horvath & Raj, 2018). 
Az epigenetikai óráknak köszönhetően ma már ismert, hogy a DNS metilációs 
mintázatai jelentős változásokon mennek keresztül gyermekkorban, amit gyors 
felhalmozódás jellemez, majd felnőttkorban egy stabilizációs fázis követ (Hor-
vath, 2013; Horvath et al., 2012). Ezen túlmenően a biológiai és a kronológi-
ai életkor közötti különbségtétel különösen jelentős ezekben a vizsgálatokban. 
A kronológiai életkor a születés óta eltelt naptári időre vonatkozik, míg a bio-
lógiai életkor egy többértelmű fogalom, amely az öregedési folyamattól függ, 
főként a környezet és az egyén kapcsolatával és a fenotípusra gyakorolt hatással 
függ össze. Ezért fiziológiai kornak, szervezeti kornak vagy fenotípusos kor-
nak is nevezik (Horvath et al., 2012). Általában megfigyelhető, hogy különbö-
ző tényezők miatt – környezeti hatások, életmód, szokások és betegségek – az 
egyén biológiai életkora nem egyezik meg kronológiai életkorával (Horvath, 
2013; Horvath et al., 2012; Zbiec-Piekarska et al., 2015; Fiorito et al., 2019).
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Az ELTE genetikusai a korábbi, az öregedés epigenetikájával és a transzpozo-
nokkal (ugráló gének) kapcsolatos úttörő munkájukra építve, újabb jelentős át-
törést értek el az öregedés molekuláris mechanizmusainak megértésében (Sturm 
et al., 2023). Tanulmányukban egy ez idáig ismeretlen epigenetikai mechaniz-
must tártak fel a mitokondriális DNS-ben (mtDNS), ami forradalmasíthatja az 
öregedéskutatást és a diagnosztikát. A kutatócsoport felfedezte, hogy a szerve-
zetek öregedése folyamán az mtDNS-ben egy korábban rejtett DNS-módosulás, 
az úgynevezett 6-metil adenin (6mA) felhalmozódik. Ebben az esetben nem 
a citozinra (C), hanem az adeninra (A) kerül rá a metilcsoport. A jelenséget 
különböző fajoknál is megfigyelték, beleértve a Caenorhabditis elegans fonál-
férget, a Drosophila melanogaster gyümölcslegyet (azaz a muslicát), valamint 
a kutyákat. Ez egy evolúciósan konzervált mechanizmusra, vagyis az evolúció 
során hosszan megmaradt jelenségre utal az öregedési folyamatban. A kutatás 
során új mérési módszert kellett fejleszteniük, mivel a rejtett adeninmódosu-
lásokat a citozin metilációjára alkalmazott módszerek nem képesek kimutatni, 
ezért egy PCR alapú módszert dolgoztak ki, amely lehetővé tette a 6mA-szin-
tek pontos, szekvencia-specifikus kimutatását az mtDNS-ben. Az új módszer-
rel végzett kutatás kulcsfontosságú megállapítása, hogy a hosszú élettartamú C. 
elegans mutánsok, amelyek kétszer olyan hosszú ideig élnek, mint a vad típu-
sú férgek, fele olyan gyorsan halmozzák fel a 6mA-t, mint normál (vad típusú) 
társaik. Ez a megfigyelés erősen összekapcsolja az adenin (6mA) felhalmozó-
dásának ütemét az öregedési folyamattal és az élettartam szabályozásával, em-
lékeztetve a kutatócsoport korábbi eredményeire a transzpozon-aktivitás és az 
élettartam összefüggéséről. A kutatás azt is feltárta, hogy pontosan mely en-
zimatikus útvonalak felelősek a metilcsoport (CH3) adeninhoz adásáért vagy 
eltávolításáért a mtDNS-ben. A szerzők „élettartam-határvonalnak” nevezték el 
azt a pontot, ahol egy epigenetikai jelzés a mitokondriális DNS-ben eléri csúcs-
pontját, mielőtt hanyatlani kezdene, jelezve az öregedés azon pontját, amikor 
a gyors egészségromlás elindul.

A felfedezés újabb kutatásokat indíthat el, amelyek azt vizsgálhatják, hogyan 
befolyásolják a környezeti tényezők, az életmódbeli változások és a potenciális 
beavatkozások az mtDNS-ben történő 6mA felhalmozódás ütemét és a transz-
pozon-aktivitást. (Megjegyzés: minél több metil csoport rakódik rá a DNS-re, 
annál jobban „kiugrik” a transzpozon a DNS-ből, „beugrik” máshova és el-
ronthatja a gént.) Ezen epigenetikai változások megértése új stratégiákhoz ve-
zethet az egészségesebb öregedés elősegítésében és az egészséges élettartam 
meghosszabbításában. 

A módszer ugyanúgy alkalmas humán biológiai korbecslésre a kriminalisztikai 
tudományokban, és PCR-alapú, tehát egyszerű módszer, gyors és költséghatékony.  
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Összefoglalás

Az igazságügyi genetika az utóbbi évek fejlődése során kiterjesztette kutatási 
irányait a genetikán túli, azaz epigenetikai területekre is. Kétrészes tanulmá-
nyunkban ismertettük az epigenetika alapvető fogalmait és összefüggéseit, az 
intergenerációs traumák jelenségét, az epigenetika jelentőségét a daktiloszkó-
pia, a genetikai fenotipizálás és az életkor-meghatározás terén. Kiemelendő, 
hogy nemcsak az összehasonlító azonosítás, hanem a tulajdonságok meghatá-
rozása is rendkívül fontos lehet a kriminalisztikában. Összefoglaltuk továbbá 
azokat a jogi és etikai vonatkozásokat, amik e fiatal tudományág aggálymentes 
műveléséhez szükségesek.

Az epigenetika, különös tekintettel a DNS-metilációra (citozin, illetve adenin), 
jelenleg kiterjedt kutatási terület. Egyrészt segíti az életkorbecslést igazságügyi 
szakértői kontextusban, másrészt hozzájárul az öregedéssel, életmóddal és be-
tegségekkel kapcsolatos kutatásokhoz az orvostudományban. Ezen a területen 
központi kérdés, hogy az epigenom aktívan hozzájárul-e az öregedési folya-
matokhoz, vagy maga az öregedés befolyásolja-e az epigenetikai mintázatokat, 
amely a DNS-metilációhoz vezet életkor markerként. E kérdés megválaszolá-
sához, valamint az epigenetikai órák és az életkorbecslési modellek fejleszté-
séhez elengedhetetlen e terület megértésének előmozdítása. 

A robusztus és reprodukálható eredmények biztosítása elengedhetetlen a kü-
lönböző módszerek bűnügyi nyomozásba való beintegrálásához. A fő cél az, 
hogy a lehető legkevesebb, de leginformatívabb markert használjunk, így al-
kalmasabbá téve azokat a törvényszéki felhasználásra. A tárgyalt kihívások el-
lenére az epigenetika terén az elmúlt években elért figyelemreméltó felfedezé-
sek felerősítik a várakozást, hogy a folyamatos kutatások révén a közeljövőben 
elérhető lesz az életkor előrejelzésének rutinszerű alkalmazása a törvényszéki 
tudományokban.
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