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ABSTRACT

DNA-profilanalyse og matching er en af de tre pri-
mare metoder til identifikation, der er defineret
i Interpols retningslinjer. Processen med personi-
dentifikation ved hjaelp af DNA-analyser omfatter
valg og indsamling af post mortem-prgver, af de
bedst mulige ante mortem-prgver, DNA-analyse,
matching og beregning af den statistiske vaegt af
et match mellem DNA-profiler fra post mortem- og
ante mortem-prgver. Klassisk retsgenetisk DNA-
profilanalyse er derfor et staerkt vaerktgj til iden-
tifikation af uidentificerede lig eller ligdele. Nye
teknikker forbedrer Igbende mulighederne for at
fa resultater ved analyse af prgver med meget sma
mangder DNA eller nedbrudte prgver. Nye mar-
kgrer kan fortaelle om fysiske traeek som gjenfarve
eller harfarve, biogeografisk oprindelse og alder
ud fra sma mangder menneskeligt vaev. Selv om
DNA-profilanalyse er en meget staerk metode til at
identificere et ukendt offer, skal alle kendte identi-
fikationsmetoder benyttes parallelt for at opna en
effektiv proces til at identificere og repatriere ofre
fra en katastrofe til deres naere og keaere.
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er et slag-
kraftigt veerktgj ved identifikation af lig og
ligrester og er en af tre primere identifika-
tionsméder: DNA, tender og fingeraftryk.
Hver metode har sine styrker og ulemper, og
tilsammen kan de i langt de fleste tilfeelde

give en sikker identifikation (1).
Selv om retsgenetik af mange anses for et
relativt nyt speciale inden for Disaster Victim
Identification (DVI), har retsgenetiske undersggelser veeret i brug
imange ar. I Sverige har man gennemfprt faderskabsundersggel-
ser med hjemmel siden 1917, og pa Retsmedicinsk Institut ved
Kgbenhavns Universitet har der veeret udfgrt retsgenetiske un-
dersggelser i faderskabs- og slagtskabssager ubrudt siden 1928.
Metoderne er blevet forfinet gennem arene: Med kortlaeg-
ningen af det humane genom er der identificeret et veeld af poly-
morfe DNA-markgrer, og med fremkomsten af PCR-teknologien
er de retsgenetiske analyser blevet meget sensitive og relevan-
te i mange sammenhange. Dette gaelder i efterforskninger af
straffesager, sdvel som i slegtskabsundersggelser sivel som ved
personidentifikation. Denne udvikling fortsetter, og det er nu
muligt med moderne sekventeringsmetoder (massive parallel
sequencing (MPS)) i et vist omfang ogsé at f& oplysninger om
bl.a. fysiske traek (2,3) og biogeografisk oprindelse (4), og ved
analyse af metyleringsmgnstre kan opnds information om fx
alder pa den person, hvorfra der er indsamlet materiale (5).



FAKTABOKS 1

Trinnene i genetisk identifikation

| forbindelse med identifikation med genetiske meto-
der sker fglgende:

1. Udvzelgelse af prgver fra lig og ligdele, kendt som
PM-prgver (post mortem-prgver)

2. Indsamling af prgver til sammenligning: reference-
prgver, kendt som AM-prgver (ante mortem-prgver)

3. DNA-analyse af prgver
4. Matching - sammenligning af PM- og AM-prgver

5. Statistisk beregning af vaegten for de fundne match

Selv helgenomsekventering er en realistisk mulighed i et labo-
ratorium. Med MPS og single nucleotide polymorfism (SNP)-
markgrer er det ogsa blevet muligt at udvinde DNA-profiler fra
steerkt nedbrudt prgvemateriale, fordi man med MPS typisk
sekventerer kortere DNA-fragmenter end ved anvendelse af
de geengse standardmetoder til retsgenetiske analyser, nemlig
Short Tandem Repeats (STR, ogsa kaldet "mikrosatelitter”) (6).
Der er endda eksempler p4, at man har benyttet teknikker, der
er udviklet til at undersgge arkeeologisk DNA (ancient DNA) til
at kortleegge en DNA-profil med en tilstraekkelig leengde til at
opné relevant information i forbindelse med en identifikation
(7). Standardmetoden er dog PCR af STR-markgrer efterfulgt
af kapillaerelektroforese. De gvrige teknikker benyttes indtil vi-
dere alene til szerlige og supplerende undersggelser.

Brugen af retsgenetiske metoder til identifikation har vist sig at
vaere meget veerdifuld, og i visse situationer er genetisk identi-
fikation den eneste mulighed for at opné identifikation.

Ved brug af DNA-undersggelser kan man i modsatning til
andre metoder med sikkerhed identificere og samle dele fra
fragmenterede lig. I situationer, hvor ofre er fragmenterede, er
andre metoder end DNA-baserede ofte ikke relevante. Ligdele
fra fragmenterede lig vil i sagens natur i mange tilfaelde ikke
indeholde tandoplysninger eller fingeraftryk. Her kan DNA-
analyser give en sikker identifikation og séledes ogsé hjelpe
med at samle ligdele fra samme offer.

Hyvis ofrene er alvorligt forsldede, nedbrudte eller forkul-
lede, kan DNA-analyser ogsé vise sig at veere eneste mulighed.
I situationer, hvor ofrene har ingen eller f& tandarbejder, er
DNA-analyser ofte eneste mulighed. Det sidste er ofte tilfael-
det, nér ofrene er bgrn.

Trinnene i genetisk identifikation er kort skitseret i Fakta-
boks 1.
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Omstendighederne omkring heendelsen bestemmer typen af
prover, der indsamles fra den afdgde. Prgver fra afdgde benzaev-
nes post mortem eller simpelthen PM-prgver. Knogle beskyt-
ter normalt DNA’et godt, og derfor indeholder knogleprgver
brugbart materiale. Man skal vaere opmaerksom p4, at det kan
vere svert at udvinde brugbart DNA fra tynde knogler, fx fra
kraniet (8). Blgdtveav rddner ret hurtigt, isaer hvis omgivelserne
er varme og fugtige. Det betyder igen, at DNA'et nedbrydes til
korte fragmenter, som er svaere at analysere. Hvis det derimod
er koldt, som i tilfeeldet med et flystyrt p& Kebnekajse i 2012,
hvor det var koldere end -25 grader celsius, forbliver prgverne
og dermed DNA’et stort set intakt. Selv prgver fra veev placeret
pa DNA-opsamlingskort (fx FTA™.- eller GenSave™) eller tilsva-
rende prgvetyper giver gode resultater, hvis henfaldsprocessen
ikke er néet for langt i vaevet inden opsamlingen (9). Teender
er ogsa en kilde til gode DNA-prgver. Kindtender foretraekkes,
men der er eksempler p4, at det har veeret muligt at opna gode
DNA-profiler selv fra meelketeender, der har vaeret efterladt ved
stuetemperatur i over et &r (Montelius et al. 2010, upublicerede
observationer).

Indsamlede prgver skal transporteres og opbevares koldt,
s& DNA’et ikke nedbrydes. Hvis koling ikke er tilgeengelig, er
der forskellige preeparater pa markedet, som bevarer DNA
under opbevaring, fx Sample Matrix (Biomatrica, Inc., San
Diego, CA), almindeligt bordsalt eller alkohol. Hvis 96 % al-
kohol ikke er tilgeengelig, kan almindelig kommerciel alkohol
benyttes (10). Det er blevet beskrevet, hvordan hvid rom med
succesfulde resultater er blevet benyttet som konserverings-
vaske (11).

Interpol og International Society for Forensic Genetics
(1,12) har udarbejdet retningslinjer og anbefalinger for, i hvilke
situationer hvilke PM-prgver skal prioriteres. Anbefalingerne
er opsummeret i Tabel 1.

Anbefalede PM-prgver

Ligets tilstand Anbefalet post mortem-prgve

Intakt, ikkeforradnet lig Blod eller aftgrringer pa
DNA-opsamlingskort (fx FTA™-
eller GenSave™)

Lemlastet/fragmenteret,
ikkeforradnet lig

Blod (hvis tilgeengeligt)
eller dybt, rgdt muskelvaev

Kompakt knogle eller sunde
teender

Intakt, forradnet eller
lemlaestet/fragmenteret lig

Alvorligt forbraendte eller
forkullede lig

Kompakt knogle, sunde taender
eller aftgrringer fra indre organer
Tabel 1. Anbefalede post mortem-prgver til DNA-analyse. Baseret pa Interpols
retningslinjer og anbefalinger fra ISFG.

Table 1. Recommended post mortem samples for DNA-analysis. Based on Interpol
guidelines and ISFG recommendations
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FAKTABOKS 2
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Eksempler pa AM-prgver direkte
fra formodet offer

NN
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1. Prgver fra biologiske pargrende. Disse skal helst
veere fra 1.-grads slaegtninge, dvs. foraeldre, bgrn
eller biologiske helsgskende.

2. PKU-kort
. Prgver fra hospitalers vaevsbank
4. Prgver fra blodbanker

5. Prgver, der har vaeret brugt til retskemiske analyser
(fx alkohol- eller drugtests)

6. Personlige effekter
a. Tandbgrster

b. Barberskraber
c. Harbgrster
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INDSAMLING AF PR@VER TIL SAMMENLIGNING:
REFERENCEPR@VER - ANTE MORTEM-PR@VER

Ved identifikation er det ngdvendigt, at der kan sammenlig-
nes oplysninger fundet hos ofrene (ved genetisk identifikation:
DNA-profiler) med oplysninger, der stammer fra den savnede.
Ved udvalgelse af prgver til genetisk identifikation kan benyttes
biologisk materiale fra den savnede eller effekter, man formo-
der, at den savnede har benyttet.

Ved genetisk identifikation kan der ogsa benyttes prgver fra
biologiske pérgrende til den savnede person. Prgver til sam-
menligning med ofre benavnes ante mortem-prgver (AM-
prever), altsa prgver, der har oplysninger om den savnede for
dgdens indtraeden.

Interpol sdvel som International Society for Forensic Gene-
tics (1,12) har udarbejdet retningslinjer og anbefalinger, og
her anbefales, at AM-prgver udvalges efter denne prioritering:

1. Forstegradssleegtninge, fx foraeldre/bgrn til savnede.

2. Blodprgver eller biopsiprgver fra den savnede person.

3. Personlige effekter, der formodes benyttet af den sav-

nede person.

I Faktaboks 2 er givet en raeekke eksempler pA AM-prgver.

Der er flere arsager til, at forstevalget falder pd brugen af
frivilligt udtagne prgver fra biologisk naere slaegtninge. Myn-
dighederne er efter DVI-handelser som regel under alle om-
stendigheder i kontakt med de pargrende til en savnet, og de
pargrende gnsker ofte selv at bidrage til at f identificeret of-
rene. Prgverne er altsa tilgengelige, og da de er nye og af hgj
kvalitet, vil de vaere lette at h&ndtere i laboratoriet. Proven har
desuden god sporbarhed med mulighed for at sikre navn og per-
sonnummer eller anden unik identifikationsoplysning.
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Ved identifikation via biologiske sleegtninge vil det give en
sikrere undersggelse, hvis der undersgges mere end én biolo-
gisk pargrende. I illustrationen ”"Match mellem PM-prgve og
biologiske sleegtninge” ses eksempler pa forskellige familiekon-
stellationer brugt til identifikation.

[ Fig. 1 ses, at allelerne i den undersggte DNA-markgr pas-
ser med, at ofret er et feellesbarn til de undersggte formodede
foreeldre, da ofret deler én allel med den ene foralder (”2”) og
én allel med den anden foreelder ("4”). Da der i en befolkning
er en begreenset variation af alleler for hver DNA-markgr, vil et
match i et enkelt eller fi DNA-markgrer ikke ngdvendigvis be-
tyde en sikker identifikation. Man vil derfor i praksis undersgge
et stgrre antal DNA-markgrer, typisk 16 eller flere.

Fig. 2 illustrerer en situation, hvor to ofre formodes at veere
helsgskende. Der er indsamlet AM-prgver fra tre formodede
sgskende til ofrene. Det ses, at person nr. 4 (med allelerne ”3”
og ”5”) kan passe ind som helsgskende med de tre gvrige un-
dersggte, da de tilsammen deler i alt 4 alleler. Person nr. 5 med
allelerne ”2” og ”6” passer derimod ikke, da allelen ”6” tilfgjer
en femte allel. Alternative forklaringer af stamtraeet kan vere,
atperson nr. 5 er en halvsgskende til de fire andre, eller slet ikke
er nart biologisk beslaegtet. Som ved foregdende eksempel vil
man ved at underspge et stgrre antal DNA-markgrer opné en
mere sikker vurdering af formodede sleegtskaber.

DNA-ANALYSE

Uanset i hvilken form prgverne ankommer til laboratoriet til
analyse, skal DNA’et ekstraheres fra vaevscellerne. Der findes
mange ekstraktionsmetoder tilpasset forskellige typer prgver.
Den hurtigste er en aftgrring overfgrt til DNA-opsamlingskort
(fx FTA™.- eller GenSave™). Her sker dbningen af cellerne og
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Fig. 1. Undersggelse af PM-prgve og formodede biologiske foraeldre. Person angi-
vet med fed ramme i stamtrzeet angiver det uidentificerede offer.

Fig. 1. Investigation of PM-sample and presumed biological parents. Person marked
with solid frame represents the unidentified victim.
]




cellekernen og dermed fritleegningen af DNA’et direkte pa pa-
piret, og nér prgven ankommer til laboratoriet, ligger DNA’et
blottet pa papiret og klar til amplifikation. Udvinding af DNA
fra knogler tager leengst tid. Det kan tage dage at rense, pulve-
risere og demineralisere knoglerne for at udvinde DNA’et. For
at kunne kopiere de relevante dele af DNA-molekylet skal der
oprenses sd lange DNA-fragmenter som muligt. Hvis DNA’et
nedbrydes, som det ofte er sket for prgver i identifikationssa-
ger, kan det betyde, at DNA-strengene er for korte til at blive
analyseret med den standardmetode, der anvendes af de fleste
retsmedicinske laboratorier rundt om i verden. Det er i disse
tilfaelde muligt at eendre analysemetoden. Det er her vigtigt, at
dette koordineres, hvis flere laboratorier samarbejderien iden-
tifikationsoperation, s resultaterne af DNA-profilanalyserne
er sammenlignelige, altsa at det er de samme DNA-markgrer,
der analyseres af alle laboratorier.

Short Tandem Repeats

Short Tandem Repeats (STR) er en type DNA-markgrer, der
bestér af en kort DNA-sekvens pa 2-6 basepar, der repeteres
umiddelbart efter hinanden i et stgrre eller mindre antal re-
peats. Til retsgenetiske analyser benyttes seedvanligvis STR-
markgrer med 4 eller 5 basepar i repeat-sekvensen.

Antallet af repeats i en STR-markgr varierer mellem indivi-
der, hvilket gor STR-profiler effektive til human identifikation
(13). Man benytter antallet af repeats til at navngive de enkelte
alleler. STR-alleler nedarves efter Mendels love, sa den ene allel
arves fra moderen, den andel allel fra faderen.

STR-analyse involverer elektroforese af amplificerede repete-
rede omrader i DNA'et. De amplificerede fragmenter er af forskel-
lig leengde, alt efter hvor mange repeat-enheder de indeholder,
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og ved elektroforese adskilles de i forhold til lengden af det am-
plificerede DNA-fragment, der korresponderer med antallet af
repeatenheder. Nér man har resultaterne af alle fragmenternes
forskellige laengder (alleler), kan man leegge puslespillet mel-
lem pérgrende eller mellem PM-prgver og direkte AM-prgver.

Single Nucleotide Polymorphisms

Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) er DNA-markgrer,
hvor der pd enkeltpositioner i DNA-kaeden findes variation mel-
lem individer. P4 samme méde som STR-typer nedarves disse
varianter fra foreelder til barn og kan benyttes i det puslespil,
som leegges i matchingfasen. Da variationen i SNP-markgrer
oftest begraenser sig til blot to alleler, kreever det seedvanligvis
analyse af et stort antal SNP-markgrer. Det kan veare fra ca. 50
til flere tusind SNP-markgrer.

Mitokondrie-DNA (MtDNA)

Mitokondriet er en struktur — et organel — i cellerne, der inde-
holder cirkulaere DNA-molekyler, der bl.a. kan bruges til iden-
tifikationsformal. Informationsgraden er lavere end ved andre
markgrtyper, og nedarves generelt alene fra mor til barn. MtD-
NA-markgrer kan benyttes som supplement til andre analyser,
fordi mitokondrierne er til stede i store maengder i cellerne. Det
cirkulaere DNA-molekyle er desuden modstandsdygtigt over for
nedbrydning (14). MtDNA blev bl.a. brugt under identifikati-
onsarbejdet efter terrorangrebet pd World Trade Center i New
York 2001 (”9/11”) som et supplement til STR-analyser (15).

X-Y-kromosommarkegrer
Markgrer pé kgnskromosomerne, X og Y, er vaerdifulde i nogle
sleegtskabsanalyser. Y-kromosomet nedarves i sin helhed fra »

Fig. 2. Undersggelse af to PM-prgver fra formodede sgskende med yderligere formodede helsgskende.
Fig. 2. Investigation of PM-samples from two presumed siblings with additional presumed full siblings
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far til sgn, og mandlige sleegtninge p& faderens side har sam-
me typer pd Y-markgrerne. X-kromosomet nedarves fra mor
til barn og fra far til dgtre, hvorfor man kan se, om fx sgstre
har samme far.

Genetisk identifikation har den fordel, at der kan foretages en
egentlig beregning af vaegten for en identifikation. Typisk vil
en DNA-undersggelse indebaere undersggelse af DNA-profiler
fra et stgrre antal DNA-systemer, oftest 16 eller flere systemer.

Hvis der her er overensstemmelse mellem DNA-profilerne
fra ofret og DNA-profilerne fra prgver fra den savnede person
eller overensstemmelse mellem DNA-profilerne fra ofret og de
undersggte personer i et formodet biologisk sleegtskab til ofret,
betegnes dette som et match.

Veegten af et match kan beregnes som en sékaldt likelihood-
kvotient. En likelihood-kvotient udtrykker sandsynligheden for
at observere DNA-profilerne, hvis de undersggte AM-prgver
faktisk stammer fra den formodede person, i forhold til, at AM-
proverne stammer fra en anden tilfzeldig person i befolkningen.

Hvis der er match mellem DNA-profiler fra ofret og fra prg-
ver taget direkte fra den savnede (fx en prgve fra en biobank),
vil likelihood-kvotienten ofte veere meget stor, typisk stgrre end
1.000.000.

Ved sammenligning af DNA-profiler fra formodede biologi-
ske sleegtninge betegnes likelihood ratioen oftest som et sakaldt
sleegtskabsindeks. Dette vil typisk vaere 10.000 eller stgrre. Et
sleegtskabsindeks pa 10.000 betyder, at sandsynligheden for
at opnd DNA-profilerne vil vaere 10.000 gange stgrre, hvis de
undersggte personer rent faktisk er foraldre til det undersggte
offer, end hvis tilfaeldige andre personer fra befolkningen er
foreeldre til det undersggte offer.

Der er situationer, hvor genetisk identifikation er vanskelig. Fx
er DNA-analyser af meget nedbrudte PM-prgver udfordrende
for laboratoriet og kan dermed veere tidskreevende. Sagernes
kompleksitet kan vere stor, og der er tilfaelde, hvor der skal
udfgres komplekse beregninger af formodede sleegtskaber. Det
kan desuden vere vanskeligt at finde velegnede AM-prgver til
sammenligning.

Hvis der er flere ofre fra samme familie, kan dette ggre pro-
cessen kompliceret, da det alt andet lige kreever mere gene-
tisk information at adskille naere slaegtninge fremfor ubeslag-
tede. Hvis der fx mellem de uidentificerede er to helsgskende
af samme kgn, kan genetisk information for nuveerende alene
bekrafte, at der er tale om de savnede bgrn, men altsé ikke fast-
sl&, hvilket af ofrene der er det ene henholdsvis det andet barn.
Et helt serligt problem opstér, hvis der skal skelnes mellem
monozygote tvillinger, da de DNA-markgrer, der rutinemaes-
sigt benyttes til personidentifikation, ikke giver information,
der kan hjelpe med at skelne mellem monozygote tvillinger.
I disse tilfeelde er det ngdvendigt at supplere med andre me-
toder til identifikation, fx ved at benytte tandoplysninger eller
fingeraftryk.
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Et andet forhold, der skal tages hgjde for, er, om stamtrae-
erne er helt korrekte. Det sker, at der forekommer overraskelser
i stamtraeerne, fx i den faderlige linje.

Nér der findes AM-prover fra den savnede i biobanker, kan
der vere juridiske forhindringer for, om prgverne mé benyttes.
Prgverne er udtaget til andet formal end identifikation, fx til
forskningsformal, og der er ofte ikke samtykke og lovhjemmel
til uden videre at benytte dem til andre formal som fx identifika-
tion. I disse tilfeelde vil det i Danmark kraeve en godkendelse fra
en dommer og en dommerkendelse. I andre lande er der endnu
stgrre begraensninger, og det er her i praksis ikke lovligt at be-
nytte denne type prgver. Dette har ved forskellige haendelser
givet udfordringer i forhold til at f4 adgang til disse prgver, fx i
Sverige under arbejdet med at identificere ofrene fra tsunamien
12004. For at ggre PhenylKetonUri-prgver (PKU-prgver) tilgaen-
gelige for identifikationsarbejdet matte det svenske parlament
(Riksdagen) vedtage en midlertidig lov, der &bnede PKU-regi-
stret til og med 30. juni 2006. PKU-prgver er halblodprgver fra
nyfgdte oprindeligt til scanning for Fgllings sygdom. Omkring
10 svenske bgrn kunne identificeres ved hjeelp af PKU-prgverne.
En ny biobanklov i Sverige tradte i kraft den 1.1.2023. 1 den un-
dersggelse, der gik forud for lovforslaget, er der et afsnit, hvor
det foreslas, at biobankprgver kan anvendes til identifikation af
afdgde efter anmodning fra politiet eller Rattsmedicinalverket.

Ud over de juridiske begreensninger kan der vere tekniske
udfordringer ved brug af prgver fra biobanker. Fx er det be-
sveerligt i laboratoriet at hdndtere formalinfikseret, paraffin-
indstgbt vaev, og ofte er DNA fra disse prgver meget sparsomt
og steerkt nedbrudt.

Nar der benyttes AM-prgver fra personlige effekter fra den
savnede til direkte sammenligning af DNA-profiler fra PM- og
AM-prgver, skal man veere opmeerksom p4, at der er en betyde-
lig risiko for, at andre end den savnede har benyttet effekten.
Der er risiko for, at sammenligning med DNA-profiler fra fx en
barberskraber, der har veeret benyttet af en anden end formo-
det, fejlagtigt kan fgre til falske eksklusioner eller fejlidentifi-
kationer. Sammenligningerne kan ligeledes kompliceres af, at
effekterne kan have varet benyttet af flere personer, og at der
derfor observeres blandede DNA-profiler fra flere personer pé
samme effekt. Mange vil blive overraskede over, hvor ofte dette
er tilfeeldet, nar der undersgges tandbgrster.

Kontaminering af prgver med DNA fra andre kilder er en be-
tydelig risiko. Den, der arbejder med prgverne, skal altid veere et
skridt foran med renggring, beskyttelsestgj og separate lokaler,
hvor preverne handteres. Ideelt skal AM- og PM-prgver handte-
res i forskellige lokaler, og processerne for og efter amplifikation
med PCR-teknik skal ligeledes veere fysisk adskilte. Maengden af
DNA, der bruges i en analyse, er uhyre lav, i visse analyser sa lav
som 100 pg DNA, sé selv en meget beskeden kilde til kontami-
nering med uvedkommende DNA kan gdelegge en prgve. Da
proverne i identifikationssager ofte er nedbrudte og kan vare
sveere at amplificere, kan en forurening med friske celler, fx fra
laboratoriepersonale, smitte af i analysen og give helt forkerte
resultater. Mange laboratorier har, udover strenge renggrings-
planer, en elimineringsdatabase, hvor personalets DNA-profiler
opbevares til sammenligning med hver ny identifikationsprgve.



P& den méde kan man kontrollere, om prgven kan vere blevet
forurenet af personale, der har arbejdet med sagen.

KONKLUSION

Genetisk identifikation er en effektiv mde at opné sikker iden-
tifikation af lig og ligdele. Ved hjelp af genetiske metoder kan
man opnad identifikation, som man vha. de andre primare iden-
tifikationsmetoder — tandoplysninger og fingeraftryk — ikke
kan. Serligt ved heendelser med en hgj grad af fragmentering
aflig eller ved steerkt forsladede, nedbrudte eller forkullede lig,
er genetisk identifikation ofte eneste udve;j.

Det betyder imidlertid ikke, at andre metoder ikke er rele-
vante. Ofte er brug af tandoplysninger det mest hensigtsmees-
sige og det hurtigste. Ved andre handelser er match ved hjalp
af fingeraftryk hurtigst. Og uden hjelp fra fysiske indikatio-
ner fra fund pa de uidentificerede dgde som fx tatoveringer,
ar, implantater eller effekter fundet sammen med ofrene, fx
identitetspapirer, smykker mv., vil identifikationsprocessen ved
stgrre katastrofer ofte veere vanskelig eller endda umulig. Sam-
menfattende ma siges, at alle metoder til identifikation bidrager
med hver deres styrker, og tilsammen giver de en sikker vej til
identifikation. ¢

ABSTRACT (ENGLISH)

WILL DNA ANALYSIS MAKE FORENSIC
ODONTOLOGICAL IDENTIFICATION REDUNDANT

- ORHAS IT ALREADY DONE SO?

DNA-profiling and matching is one of the three primary meth-
ods of identification as defined by the Interpol Guidelines.
The process of DNA identification includes the collection
and choice of Post Mortem samples, of the best possible
Ante Mortem data, DNA-analysis, matching and statistical
weighting of the genetic relationship or match. Hence, classic
DNA-profiling with standard methods for forensic genetics

is a powerful tool in identification of unidentified human
remains. New techniques continuously improve the possibili-
ties to analyze DNA from very small or degraded samples.
New markers may also reveal physical traits such as eye or
hair colour, geographic origin, or age, from minute amounts
of unidentified human remains. Even though DNA presents
vast opportunities to reveal the identity of an unknown vic-
tim, all known identifiers are needed to be worked in paral-
lel to obtain an efficient process to identify and repatriate
victims of a disaster to their family and home.
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