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Abstract

In forensic biology, trace recovery by lifting traces for DNA typing using adhesive mini-tapes, is an efficient complement to tra-
ditional recovery methods such as swabbing or cutting. Here we present real crime case success rates for DNA sampling using
mini-tapes based on a large data-set. The major findings are an increase in DNA mixtures compared to using conventional trace
recovery techniques such as cutting, but in general with a significantly lower degree of inhibited DNA extracts and a higher pro-

portion of usable DNA results.
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1. Introduction

In order to entrap and lift trace evidence attached to
surfaces of evidence material for further forensic in-
vestigation, the use of adhesive surfaces such as foils
or tapes has become a commonly used recovery ap-
proach in a broad range of forensic disciplines. Among
the adhesive lifting applications in use today are the re-
covery of textile fibres, hair, shoeprints, paint traces,
fingerprints, gun shot residues, cellular material and
DNA [seee.g. 1,2,3,11, 13,15, 17]. The approaches
used are still being developed into even more sophisti-
cated applications [18, 20] and combined approaches
using adhesive tapes for more than one forensic pur-
pose have, for instance, been presented for gun shot
residues and DNA [3, 15] and DNA analysis after the
development of fingerprints [12, 21]. Adhesive tape
applied directly to the skin has also been suggested as

an alternative to other more invasive means of refer-
ence DNA sampling from individuals [7].

Finding DNA traces on the evidence requires dif-
ferent strategies depending on trace type, the exhibit
and case circumstances. While blood stains are often
quite easily found upon visual inspection, other stains
from e.g. semen, sweat or saliva may not be detected
by the naked eye, but rather by their fluorescence using
a forensic light source such as a CrimeScope CS-16-400
(SPEX Forensics, Olathe KS, USA). Stain localisation
is further complicated by the fact that saliva stains are
not always possible to detect by the naked eye or with
a forensic light source [4], resulting in a need to com-
bine stain search with pre-testing techniques. Further-
more, DNA traces originating from skin epithelium or
other contact traces not detectable by a forensic light
source might still be present but overlooked. More-
over, not all stains visualised are of human origin,
which is a reason for a substantial level of negative
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DNA analysis results. However, DNA is expected to
be deposited on specific locations on materials touch-
ing the mouth or skin, such as clothing and handled or
touched items. Surfaces such as collars and cuffs and
the mouth/nose part of a robber’s mask are in our expe-
rience good sources for finding a wearer’s DNA, with-
out an explicit need of locating a distinct stain, fluo-
rescent or not, and thus there is no need to use stain
pre-localisation or pre-testing techniques.

Today, three methods for DNA recovery in foren-
sic casework are most commonly encountered. Tradi-
tionally, two of them have been used in practice —
recovery by swabbing or cutting. Different swabbing
techniques are in use, including the double swab tech-
nique, which consists in applying a moistened swab
over the surface of interest followed by a dry swab to
increase the recovery rate [14]. Secondly, cutting meth-
ods where a stain or a suspected DNA bearing section
of the evidence is excised. The tube size for the initial
phase of DNA extraction can vary according to the
size of the excised stain (e.g small volume and high
volume samples as described in this study). A more re-
cent approach is the use of adhesive mini-tapes for
DNA recovery [3, 7, 21]. These are small thumb-sized
adhesive areas (e.g 1.5 x 1.5 cm) made out of regular
two sided tape, with which cells and DNA are lifted.
The sample is either analysed for DNA directly, or first
examined microscopically for possible cell material or
hair roots, which are then selected and excised for fur-
ther analysis [3, 7]. The use of mini-tape has rapidly
become an important complement or alternative to the
traditional methods of biological trace recovery. Mini-
taping can be performed on a larger surface area in-
stead of on a specific stain and an exact prior localisa-
tion of DNA traces is not necessary. By using mini-
tapes, less of the exhibit itself and its potential contam-
inants are brought into the subsequent DNA extraction.
As the sensitivity of DNA STR analysis techniques
makes it possible to reliably amplify and interpret the
result of only a minute amount of DNA sampled from
briefly touched materials [see e.g. 8, 9, 10, 19], the
mini-tape method may also be the method of choice for
selective retrieval of DNA from surfaces where an of-
fender has just briefly touched an item, such as the vic-
tim’s clothing. This is because a tape-lift is expected to
recover surface bound traces only, leaving deeper im-
printed DNA, which in such cases might not be of in-
terest and the presence of which could complicate
interpretation and negatively influence the evidential
value.

Studies on the use of adhesive mini-tapes report
a varying success rate for tape-lifts as a DNA recovery
method, probably due to the varying purposes of the

studies and the materials examined. For example, Hall
and Fairley [3] mention that in more than 150 cases,
their mini-tape method reached a success rate of 80%,
while Li and Harris [7] demonstrated a success rate
varying between 0% to 100% when sampling DNA
from different parts of the body.

A preliminary evaluation was performed at SKL,
the Swedish National Laboratory of Forensic Science,
a few months after introduction of mini-tapes as a stan-
dard DNA recovery method. It was found that in
232 mini-tape samples analysed, 78.0% carried quan-
tifiable levels of DNA. The general success rate of all
samples was 38.8%, defined as the number of mini-
tapes yielding interpretable DNA profiles (unpublished
data). To our knowledge, however, no extensive study
has been published examining the general effective-
ness of a tape-lift method for routine DNA sampling
from items normally encountered in forensic evidence
retrieval.

Here we evaluate the casework success rate of
DNA recovery using mini-tapes. To achieve this we
extracted laboratory LIMS data over a period of twenty
months, reviewing almost 8,000 analysed samples (Ta-
ble I). The data covered all examined materials in the
database where the evidence material would have al-
lowed for either a mini-tape DNA retrieval or recovery
by cutting.

TABLE I. THE DISTRIBUTION NUMBER OF SAMPLES
AND MATERIALS INVESTIGATED WITH

EACH METHOD

Method Total Materials ~ Samples/
samples material

Total 7908 3949
Mini-tape 3388 1863 1.82
Large volume 872 677 1.29
samples
Small volume 3648 2146 1.70
samples

Some exhibits were analysed with more than one recovery
method, which accounts for the sum of materials for the recov-
ery methods being higher than the total number of materials.

2. Materials and methods
2.1. The mini-tape and stain cut recovery methods

The mini-tapes were manufactured in-house using
commercially available double-sided adhesive tape

Problems of Forensic Sciences 2010, vol. LXXXIII, 243-254



Success rate of a forensic tape-lift method for DNA recovery

245

EW150 (Eurocol Tape AB, Astorp, Sweden) and sheets
of colour laser transparency film 3M CG3720 (3M Vi-
sual Systems Division, Austin TX, USA). The adhe-
sive tape was attached to the film and the sheets were
cut into conveniently sized strips of roughly 8 by
1.5 centimetres in size with an adhesive area of ap-
proximately 1.5 by 1.5 centimetres at one end. Before
use, a few random samples from each new batch of
strips were tested for DNA contamination.

For DNA recovery, the adhesive end of a mini-tape
strip was repeatedly pressed against the material to be
examined. The location and size of the area where the
mini-tape was used was decided for each item individ-
ually by the examiner based on prior experience, knowl-
edge of the history of the material examined and ques-
tions of interest for the specific case. After sampling,
the adhesive area of the mini-tape was cut in pieces
and initially put in three separate microfuge tubes for
DNA extraction. During the extraction procedure the
sample would be pooled into one final tube.

Stains were detected by ocular inspection of the ex-
hibits or by using a forensic light source CrimeScope
CS-16-400 (SPEX Forensics). Stains that were consid-
ered of interest were marked with a pen, cut up in
pieces and placed in test tubes for DNA extraction.
Small volume samples were put in microfuge tubes.
Larger volume samples where more than three micro-
fuge tubes would be necessary for extraction were in-
stead put in large (50 ml) tubes. Fluorescent stains
were not pre-tested to determine their origin (sweat,
saliva etc.) before recovery, except for semen, which
was tested for if it was of specific interest for the case.

2.2. DNA extraction and analysis

1 ml of deionized water was added to the microfuge
tubes (mini-tapes and small volume samples) and the
tubes were incubated at room temperature for 30 min-
utes. In the case of the large volume samples, water
was added in the amount needed to cover the material
before incubation. DNA was extracted with Chelex [16]
using standard protocols, to a final sample volume of
approximately 200 pl. In the case of the mini-tapes, the
three separate tubes were pooled into one tube using
Centricon-100 (Millipore, Billerica MA, USA), a prod-
uct currently taken off the market by the manufacturer.
Excised stains were extracted with Chelex using the
same protocol except Centricon-100 was only applied
when considered necessary, due to the presence of
strong inhibitors, but then three washing steps using
Centricon-100 were performed on each sample.

The extracted DNA was quantified and the pres-
ence of inhibitors was measured using Quantifiler Hu-

man (Applied Biosystems, Foster City CA, USA) real-
time PCR. The degree of PCR inhibition was esti-
mated using a locally defined scale based on the rela-
tive amplification of the internal control (IPC) of the
quantification kit. In short, an inhibition threshold was
set based on the Ct values of pure DNA samples. Sam-
ples carrying a concentration of more than 0.025 ng/ul
DNA were then profiled with 28 cycles PCR using
AmpF/STR SGM Plus (Applied Biosystems). If the
DNA concentration exceeded 45 ng/ul, the sample
was diluted and re-quantified before STR analysis.
Samples carrying less than 0.025 ng/ul DNA would in
general, as a restrictive routine, not be analysed further
in volume crime cases. For serious crime samples,
further actions could still be considered.

2.3. Casework data

All data from forensic casework at SKL is stored in
a database comprised of a locally acquired case file
handling system and LIMS, ForumDNA (Ida Infront,
Linkdping, Sweden) [5, 6]. The data is transferred on
a daily basis to a mirroring MySQL relational data-
base, which allows for general data extraction.

Data sampled from the MySQL database for this
study consisted of all samples subjected to DNA ana-
lyses using either recovery by mini-tapes or excising
the (textile) material by cutting into small volume sam-
ples (in 1.5 ml microfuge tubes) or large volume sam-
ples (in 50 ml Falcon tubes). The data from non mini-
tape samples collected from the MySQL database con-
cerned materials that could be analysed by either of
the methods. The data-set was limited to the time pe-
riod starting from July 11" 2006, when the mini-tape
method was introduced for routine analysis, until Febru-
ary 29", 2008.

All the data in this study is related to results after
the first routine analysis of each sample. For a forensic
case report, a reporting officer manually reviews all re-
sults and can re-evaluate the first outcome or decide on
new analyses of the sample. This data is not transferred
to the MySQL database and was therefore not taken
into account in this study.

For each sample, information concerning the fol-
lowing variables was retrieved from the database: in-
dependent variables concerning method of recovery,
type of exhibit, and identity of the performing exam-
iner. Dependent variables concerning DNA concentra-
tion, occurrence of PCR inhibition, and result type of
the STR analysis. Moreover, mixed profile quality was
calculated from the data (see below).

The DNA quantification data range was from
0.006 ng/ul to 50 ng/pl. Concentrations outside this
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range were treated separately. PCR inhibition was de-
fined as a binary measure, “Inhibition” or “No inhibi-
tion”. The STR result type was defined as either “Geno-
type” (a full or partial set of STR markers, single pro-
file), “Mixed profile” (DNA from two or more individ-
uals) or “No result/Missing” (no alleles reaching locally
defined threshold values corresponding to 0.25 ng DNA).

The samples classified as “Mixed profiles”, after
automated filtering of stutter peaks in Gene Mapper /D
(v. 3.1) according to default settings in the AmpF/STR
Panels v.1 (Applied Biosystems) were further ana-
lysed regarding their quality using a computer algo-
rithm developed for this study. According to the rules
established for this variable, calculation of the peak
height thresholds was based on the laboratory’s de-
fined criteria for mixed sample evaluation. In brief,
these criteria are based on the rule that for mixture al-
leles, the threshold values used are the ones normally
set for homozygote alleles (i.e. twice the threshold val-
ues set for heterozygote alleles). The threshold values
for routine analysis are defined as the expected peak
heights for a specific STR marker and amplification kit
lot, in a reaction with 0.25 ng DNA. The mixed profile
quality variable algorithm was programmed using
a VBA script in Excel 97 (Microsoft Corp., Redmond
WA, USA). The resulting quality variable divided the
mixed profiles into two categories: “Not evaluable”
and “Evaluable”. The category “Not evaluable” con-
sists of results that in routine casework were not fur-
ther evaluated due to either the presence of DNA from
more than two individuals in the sample or no alleles
reaching the mixed profile thresholds. The category
“Evaluable” contained results that can be used and
evaluated further by a reporting officer. For the calcu-
lation of mixed profile quality, the stutter peaks were
not considered. This means that this variable may not
be in absolute concordance with what a forensic exam-
iner may have concluded by a manual examination,

TABLE II. QUANTIFICATION DATA

but the variable still gives an easily comparable and
objective quality measure of the mixed profiles.

To verify the integrity of the data-set collected for
this study, a randomly selected subset of 75 samples,
25 from each type of extraction method, was extracted
from the MySQL database. Their variables (method of
recovery, kind of exhibit, identity of the performing
examiner, DNA concentration, degree of inhibition,
single profile or mixture) were manually checked
against the LIMS source data. No discrepancies were
found during this control.

Statistics were calculated using SPSS for Win-
dows, v. 14.0 (SPSS Inc., Chicago IL, USA).

3. Results and discussion

Because of the differences between recovery by
lifting surface bound DNA with mini-tapes and recov-
ery by cutting explicit stains or areas expected to con-
tain DNA, it was believed that the mini-tape method
would generate a lower amount of DNA compared to
the two methods excising samples for analysis. Our
data show that the mini-tape method did retrieve a sig-
nificantly lower amount of DNA from the material ex-
amined as compared both to the large and small volume
samples (Table II). Still, this does not seem to pose
a problem, as the mini-tape method showed a higher
percentage of samples with enough DNA to allow for
typing compared to the two excising methods exam-
ined. This was not expected, as one important differ-
ence between the two methods is that before cutting
a stain (believed to contain DNA) it will usually first
be localised on the exhibit. No such procedure is nec-
essarily performed before the mini-taping. But evidently,
even though the localisation of suspected DNA traces
is not confirmed beforehand, the number of amplified
profiles is higher when using mini-tapes. A plausible

Method Total <0.006 ng/pl > 50 ng/ul Valid samples Mean concentration SD
samples [ng/pl]
[%] n [%] n [%]
Mini-tape 3388 564 16.6 2 0.1 2822 833 0.206 0.879
Large volume 872 199 228 8 0.9 665 76.3 0.561 2.677
samples
Small volume 3648 1175 322 33 0.9 2440  66.9 0.854 3.819

samples

Mean concentration and SD were calculated on valid samples only (see methods section for description). Mean concentration differ-
ences were found to be significant (F = 38.34, p < 0.001) in ANOVA testing. A post-hoc test using Dunnett’s T3 revealed significant
differences between mini-tape and both large volume samples (p < 0.05) and small volume samples (p < 0.001), but not between the two

cut methods.
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explanation is that stains of non-human origin can emit
fluorescence and therefore be sampled as potential
DNA traces, as pre-testing is generally not performed.

Another explanation for the better performance of
the DNA amplifications is the lower level of inhibitors
present in the mini-tape samples (Figure 1). A lower
degree of inhibition was expected, as less of the back-
ground material is collected when pressing an adhe-
sive tape against the exhibit compared to physically
removing pieces from it, and incubating the pieces in
water. Also, the mini-tape method has an additional
washing step during the DNA extraction process, which
possibly leads to a DNA extract with a lower level of
inhibitors present. The large tube samples also show
more inhibition than the small volume samples, which
is expected as they contain larger stains and more of
the background material. It has also previously been
shown using hydrophilic tapes that the tape itself does
not seem to inhibit polymerase activity [7]. Even though
this was not an issue that was specifically examined in
this study, the obtained results do not contradict the
above finding.

Mini-tape Large volume sample

P

Small volume sample

I o inhibition
[ inhibition

D

Fig. 1. Degree of inhibition as seen for samples recovered by
different methods. The mini-tape recovery method had a much
lower degree of inhibitors than did the other two methods.
The differences were significant (x> = 529.57, p < 0.001).

Comparing the DNA profiling results for the three
methods, the mini-tape method did show a lower de-
gree of single profiles and a higher degree of mixed
profiles (Figure 2). The small volume samples in turn
showed the lowest degree of mixed profiles, with the
large volume samples falling in between. Apparently,
surface DNA from real-world samples is commonly
a mixture from several donors. This effect was ex-
pected since mini-taping will, by covering a larger sur-
face area, entrap most surface-bound DNA present.
The impact of this must be taken into account when
choosing a method for retrieval, but must also be
weighed up against the fact already discussed that
a higher percentage of the mini-tapes give evaluable
results, i.e. there is a low number of samples lacking
aprofile. The difference in frequency of occurrence of
mixed DNA samples between the methods involving
excising of the background material was expected, as
removing and extracting DNA from increased surface

areas would increase the risk of entrapping multiple
stains as well as recovering more surface bound DNA
not originating from the stain in question.

Mini-tape Large volume sample

Small volume sample

I Genotype
[ mixed profiles
[ missing

Fig. 2. Typing results showing that DNA mixtures are more
prevalent for mini-tape recoveries than for cutting and that
less samples are missing data (below laboratory set thresh-

old values). The differences were significant (3> = 552.41,
p <0.001).

The quality of mixed profiles does not seem to vary
significantly depending on which of the three methods
is used, as indicated by the fact that the percentage of
evaluable samples is quite similar (Figure 3). This
means that in the case of a suspected mixed sample,
none of the methods is preferable to any of the others.

Mini-tape Large volume sample

Small volume sample

I cvalabie
[ Not evaluable

Fig. 3. Mixed profile quality as determined by the results be-
ing evaluable or not according to the laboratory guidelines
(see text). The differences were not significant (x> = 1.35, n.s.).

The mini-tape method performs very well in com-
parison with the methods in which stains or areas of in-
terest are excised from the exhibit. This is evident both
from the high number of samples yielding typeable
quantities of DNA and from the low number of typed
samples lacking a profile. Even though all DNA re-
trieval procedures are largely experience-driven by the
exhibit examiner, this is even more so for a method
that does not involve stain pre-localisation or pre-
sumptive tests. Therefore we would have expected to
find at least some individual differences between ex-
aminers working with the mini-tape method, but no
statistically significant differences could be detected
when sorting the data on an individual basis and com-
paring the outcome. Thus, according to our data-set,
DNA retrieval with mini-tape seems to be inter-indi-
vidual independent (data not shown). One caveat to
this conclusion is that this study did not qualitatively
examine the case relevance of the outcome of each
analysis performed. This means that we do not know,
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for example, how often a victim’s DNA is found when
the perpetrator’s DNA was searched for, and vice
versa.

Obviously, mini-taping surface bound DNA and
cutting pre-localised stains from the exhibit in order to
recover DNA are distinct approaches. Still, they are
partly overlapping as both methods can be applied, for
instance, to areas expected to have been in contact
with the mouth and nose. A question not addressed in
this paper is whether mini-taping could be suitable for
recovering DNA from distinct stains that have been
detected under fluorescent light or with the naked eye.
A lower level of inhibitors would be expected, but
would DNA in sufficient amounts for typing be recov-
ered? This and other applications of mini-taping are
still to be explored: for instance, what surface area size
is optimal for one mini-tape DNA retrieval? At SKL
today, the instructions are to lift DNA from a limited
surface area, although no definite guidelines exist on
how large this should be. The question is open as to
whether it may be possible to lower the degree of
mixed samples by limiting the tape-lift to smaller ar-
eas. Publications on biological trace and DNA recov-
ery are rather scarce and general strategies for optimal
biological trace and DNA recovery by alternative ap-
proaches such as swabbing, cutting or mini-taping have
to our knowledge so far not been presented scientifically.

Nevertheless, the simple handling and robust per-
formance of mini-tapes in recovering evidentiary DNA,
together with the recent appearance of commercially
available DNA-free mini-tapes such as FSS Scenesafe
FAST K545 (The Forensic Science Service Ltd., Bir-
mingham, United Kingdom) and supporting automated
extraction processes such as Prepfiler chemistry (Ap-
plied Biosystems) will lead to even more simplified
and efficient future use of mini-tapes in forensic prac-
tice. Consequently, further studies and developments
of mini-tape applications are expected to follow.
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OCENA WYDAJNOSCI ODZYSKU DNA METODA ZBIERANIA PROBEK

NA TASME ADHEZYJNA

1. Wstep

W wielu réznych dyscyplinach nauk sadowych po-
pularng metoda stosowana w celu zabezpieczenia sladow
znajdujacych si¢ na powierzchni dowodu rzeczowego na
potrzeby dalszych badan jest stosowanie réoznego typu
folii i tasm adhezyjnych. Obecnie takie ta§my stosowane
sa migdzy innymi w celu zabezpieczania widkien, wto-
sow, §ladow obuwia, §ladow lakieréw, odciskow palcow,
sladow powystrzatlowych, materialu komérkowego oraz
DNA [zob. np. 1,2, 3, 11, 13, 15, 17]. Zakres ich uzycia
ulega ciagtemu rozszerzeniu [18, 20]. Proponowane jest
réowniez kompleksowe zastosowanie tasm adhezyjnych
uwzgledniajace zebranie roznych typow sladow, jak na
przyktad jednoczesne zabezpieczanie $ladow powystrza-
towych [3, 15] oraz $sladow DNA po ujawnianiu $ladow
daktyloskopijnych [12, 21]. Sugerowano rowniez wyko-
rzystanie tasm adhezyjnych jako metody alternatywnej
wzgledem innych, bardziej inwazyjnych metod pobiera-
nia probek poréwnawczych [7].

Ujawnianie $sladow DNA na materiale dowodowym
wymaga zastosowania roznych strategii w zaleznosci od
rodzaju $ladu, typu dowodu rzeczowego oraz specyfiki
sprawy. Podczas gdy plamy krwi sa stosunkowo tatwe do
wykrycia podczas rutynowych ogledzin, to inne plamy,
jak np. nasienia, potu lub $liny moga by¢ trudne do
ujawnienia podczas standardowych ogledzin w $wietle
widzialnym i konieczne jest zastosowanie przy ich po-
szukiwaniu promieniowania fluorescencyjnego wytwo-
rzonego za pomoca specjalistycznej aparatury, np. urza-
dzenia CrimeScope CS-16-400 (SPEX Forensics, Olathe
KS, Stany Zjednoczone). Problem ujawniania sladéw do-
datkowo komplikuje fakt, ze np. plamy sliny nie zawsze
mozliwe sa do wykrycia dzigki standardowym ogledzi-
nom lub przy zastosowaniu urzadzen emitujacych swiatto
o odpowiedniej dtugosci fali, uzytecznej do badan kry-
minalistycznych [4]. W takich przypadkach konieczne
jest taczenie technik poszukiwawczych z metodami po-
zwalajacymi na wstgpne testowanie $ladow na obecnosé
$liny. Nalezy rowniez zwrdci¢ uwagg na mozliwos¢ po-
minigcia $ladow DNA pochodzacych z komorek epite-
lialnych skory lub innych $ladow dotykowych, ktore nie
sa wykrywane dzigki promieniowaniu $wietlnemu. Co
wigcej, nie wszystkie ujawnione §lady pochodza od czto-
wieka, co stanowi przyczyng znacznej liczby negatyw-
nych wynikéw analizy DNA. Warto jednak zauwazy¢, ze
zgodnie z oczekiwaniami, DNA powinien znajdowac si¢
na materiale bezposrednio stykajacym si¢ z ustami lub
skora na odziezy czy przedmiotach trzymanych lub do-
tykanych. Z do$wiadczenia autorow tej pracy wynika, ze

powierzchnie takie, jak kolnierzyki i mankiety czy oko-
lice ust badz nosa na tzw. czapkach kominiarkach sta-
nowia dobre zrédto DNA pochodzacego od wiasciciela.
Analiza tych elementow nie powoduje koniecznosci
okreslenia potozenia réznego typu plam w trakcie stan-
dardowych ogledzin w $wietle widzialnym czy tez fluo-
rescencyjnym, a wobec tego nie wymaga ujawniania $la-
dow oraz zastosowania metod ich wstgpnego testowania.
Obecnie najczgSciej stosowane sa trzy metody za-
bezpieczania §ladow DNA. Dwie z nich stosowano od
dawna w praktyce, tj. zabezpieczanie poprzez pobranie
wymazu lub wycinka. Stosowane sa rézne techniki po-
bierania wymazu, m.in. metoda podwdjnego wymazu po-
legajaca na pobraniu probki z badanej powierzchni za
pomoca wilgotnej pateczki wymazowej, a nastgpnie su-
chej pateczki, co ma zapewni¢ podniesienie wydajnosci
odzysku DNA [14]. Alternatywnie stosuje si¢ metody po-
brania wycinka z badanego dowodu rzeczowego polegaja-
ce na wycigciu zaplamionego miejsca lub fragmentu przy-
puszczalnie zawierajacego DNA. Rozmiary probki stoso-
wanej we wstepnej fazie ekstrakcji DNA moga sig rozni¢
ze wzgledu na wielko$¢ plamy (na probki o matej i duzej
objetosci, jak opisano w niniejszej pracy). Ostatnio w ce-
lu zabezpieczania probek DNA stosuje si¢ minitaSmy
adhezyjne [3, 7, 21]. Sa to niewielkich rozmiarow (wiel-
kosci kciuka) powierzchnie adhezyjne (np. 1,5 x 1,5 cm)
bedace zwyczajna dwustronng tasma umozliwiajaca ze-
branie komdrek i DNA. Pobrana probka badana jest pod
katem obecno$ci DNA lub wstgpnie analizowana mikro-
skopowo w celu stwierdzenia, czy wystgpuje w niej materiat
komodrkowy lub cebulki wlosowe, ktore nastepnie sa po-
bierane w celu przeprowadzenia dalszej analizy [3, 7].
Wykorzystanie minita§m adhezyjnych szybko stato sig¢
istotnym uzupetnieniem lub alternatywa dla tradycyjnych
metod zabezpieczania $ladow biologicznych. Przy ich
pomocy mozna zabezpieczaé probki z wigkszej powierz-
chni, a nie z okreslonej plamy, nie jest zatem konieczna
doktadna lokalizacja sladow DNA. Dzigki zastosowaniu
minita§m adhezyjnych do ekstrakcji DNA trafia mniej
materiatu, na ktorym istnieje §lad, a zatem rowniez mniej
potencjalnych zanieczyszczen. Poniewaz wysoka czu-
os¢ badania markerow typu STR umozliwia wiarygodna
amplifikacj¢ i interpretacj¢ wynikow analizy nieznacz-
nych ilosci DNA, tzw. sladow dotykowych [np. 8, 9, 10,
19], omawiana metoda moze by¢ stosowana do wybior-
czego zabezpieczania DNA z powierzchni np. odziezy
ofiary. Wynika to z faktu, ze takie zabezpieczanie probek
ma w zamysle umozliwi¢ pozyskanie jedynie $ladow
znajdujacych si¢ na powierzchni materiatu, pozostawia-
jac DNA, ktory znajduje si¢ w glgbszych jego warstwach,
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bowiem nie jest on istotny dla sprawy i jego obecnos¢
moze wreez komplikowad interpretacje i negatywnie wply-
na¢ na warto$¢ dowodowa $ladu.

Wyniki analiz nad wykorzystaniem minitasm adhe-
zyjnych wskazuja, ze ich stosowanie w celu zabezpiecza-
nia DNA nie zawsze jest efektywne, co moze wynikaé ze
specyfiki prowadzonych badan oraz z doboru materia-
16w. Na przyktad Hall i Fairley [3] sugeruja, ze w ponad
150 sprawach stosowana przez nich metoda polegajaca
na zastosowaniu minitasm adhezyjnych osiagngta wskaz-
nik sukcesu réwny 80%, podczas gdy Li i Harris [7] wy-
kazali, ze wynosi on od 0 do 100% w zaleznosci od
miejsca, z ktorego zabezpieczane sa probki DNA.

Wstegpnag oceng zastosowania minitasm adhezyjnych
przeprowadzono w SKL (Szwedzkim Narodowym Labo-
ratorium Nauk Sadowych) kilka miesigcy po wprowadze-
niu tej metody w charakterze standardowej techniki za-
bezpieczania sladow DNA. Wykazata ona, Ze z 232 prze-
analizowanych probek pobranych przy zastosowaniu mi-
nitasm adhezyjnych w 78% przypadkéw uzyskano mie-
rzalne stgzenie DNA. Ogolny wskaznik sukcesu wszyst-
kich probek osiagnal poziom 38,8%. Zostal on zdefinio-
wany jako liczba probek z profilami DNA nadajaca si¢ do
interpretacji (dane niepublikowane). Zgodnie z wiedza
autorow tego artykutlu, w literaturze przedmiotu nie ma
jak dotad doniesienia na temat szczegdélowych badan nad
efektywnoscia zabezpieczania probek z zastosowaniem
minitasm jako rutynowej metody stosowanej w celu po-
bierania probek DNA z przedmiotéw badanych w celach
sadowych.

W niniejszej pracy poddany zostat ocenie wskaznik
sukcesu odzysku DNA przy zastosowaniu minitasm
uzywanych w typowych sprawach sadowych. Przeana-
lizowano dane zgromadzone w systemie LIMS pocho-
dzace z ponad dwudziestu miesigcy, a dotyczace prawie
8000 zbadanych probek (tabela I). Przeanalizowane dane
dotyczyly catosci materiatu zabezpieczonego za pomoca
minitasm adhezyjnych lub poprzez wycigcie.

2. Materialy i metody

2.1. Metody zabezpieczania plam za pomoca
minita§m adhezyjnych i poprzez wycigcie

Minitasmy adhezyjne przygotowano w laboratorium,
wykorzystujac do tego dostgpnag w handlu dwustronna
tasme adhezyjna EW 150 (Eurocol Tape AB, Astorp, Szwe-
cja) i arkusze kolorowej przezroczystej folii laserowej
3M CG3720 (3M Visual Systems Division, Austin TX,
Stany Zjednoczone). Tasmg adhezyjna przyklejano do folii
i takie arkusze cigto na paski o rozmiarach ok. 8 x 1,5 cm
i powierzchni adhezyjnej ok. 1,5 x 1,5 cm. Przed zastoso-
waniem kilka przypadkowo wybranych probek z kazdej
nowej partii paskow przetestowano na okolicznos$¢ kon-

taminacji DNA. W celu zabezpieczenia probki DNA ad-
hezyjna koncowke paska minitasmy wielokrotnie przy-
ciskano do badanego materialu. PotoZenie i rozmiar ob-
szaru, ktory badano za pomoca minitasmy adhezyjnej,
byt okreslany indywidualnie dla kazdego przedmiotu na
podstawie posiadanego do§wiadczenia i wiedzy na temat
historii badanego dowodu oraz pytan istotnych dla da-
nego przypadku. Po pobraniu probki powierzchni¢ ad-
hezyjna minitasmy cigto na fragmenty i najpierw umiesz-
czano w trzech oddzielnych mikroprobowkach w celu
ekstrakcji DNA. Podczas procedury ekstrakcji DNA
probki gromadzono ostatecznie w jednej probowce. Pla-
my ujawniano poprzez obserwacje¢ dowodow w §wietle
widzialnym lub z wykorzystaniem aparatu CrimeScope
CS-16-400 (SPEX Forensics). Plamy, ktore sklasyfiko-
wano jako potencjalnie interesujace, zaznaczano za po-
moca pisaka, nastgpnie wycinano, cigto na fragmenty
iumieszczano w probowkach w celu izolacji DNA. Prob-
ki o niewielkiej objgtosci umieszczano w mikroprobow-
kach. Probki o wigkszej objetosci, ktore wymagatyby
uzycia wigcej niz trzech mikroprobowek w celu prze-
prowadzenia ekstrakcji DNA, umieszczano w duzych
probowkach o pojemnosci 50 ml. Plamy uwidocznione
w $wietle fluorescencyjnym nie poddawano testom wstep-
nym umozliwiajacym ustalanie ich zrodta (np. pot, $lina
itp.) przed ich pobraniem, z wyjatkiem plam nasienia,
ktoére poddawano testom, jesli bylo to znaczace w kontek-
$cie konkretnego przypadku.

2.2. Ekstrakcja DNA

Do mikroprobéwek (minitasmy i probki o matej objeg-
tosci) dodawano 1 ml dejonizowanej wody, a nastgpnie
probowki inkubowano w temperaturze pokojowej przez
30 min. W przypadku duzych préobek dodawano tyle
wody, by przykry¢ materiat przed inkubacja. DNA izo-
lowano z zastosowaniem zywicy Chelex [16] przy osta-
tecznej objetosci probki wynoszacej okoto 200 pl, stosu-
jac standardowe procedury.

W przypadku minita$m material z trzech oddzielnych
probowek gromadzono w jednej proboéwce za pomoca
kolumienek Centricon-100 (Millipore, Billerica Stany Zjed-
noczone). Wycigte plamy poddawano ekstrakcji DNA
zuzyciem zywicy Chelex, stosujac t¢ sama procedurg z wy-
jatkiem tego, ze kolumienki Centricon-100 wykorzysty-
wano tylko w wypadku podejrzenia obecnosci w badanej
probee silnych inhibitorow, a wowczas kazda probke
trzykrotnie ptukano na tych kolumienkach. Badane prob-
ki poddawano nastgpnie pomiarowi stgzenia DNA przy
jednoczesnej ocenie obecnosci inhibitor6w za pomoca
metody PCR w czasie rzeczywistym z wykorzystaniem
zestawu Quantifiler Human DNA Quantification Kit
(Applied Biosytems, Foster City Stany Zjednoczone).
Stopien inhibicji reakcji PCR okreslano przy zastosowa-
niu skali opartej na wzglednej amplifikacji wewngtrznej
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kontroli (IPC) zestawu do pomiaru stgzenia DNA. Mo-
wiac w skrocie, prog inhibicji jest okreslony na podsta-
wie warto$ci Ct czystych probek DNA. Probki o stgzeniu
przekraczajacym 0,025 ng/pul DNA poddawano nastep-
nie profilowaniu DNA przy zastosowaniu zestawu
AmpFISTR SGM Plus (Applied Biosystems) i 28 cykli
reakcji PCR. Jedli stgzenie DNA przekraczato 45 ng/ul,
to probke rozcienczano i powtérnie dokonywano po-
miaru stgzenia DNA przed analiza STR. Prébki o st¢zeniu
DNA nizszym niz 0,025 ng/ul DNA zasadniczo nie byty
dalej analizowane w przypadku spraw dotyczacych zwy-
czajnych przestgpstw. W przypadku probek w sprawach
najpowazniejszych mozliwe sa jednak dalsze analizy.

2.3. Dane ze spraw sadowych

Wszystkie informacje dotyczace spraw wykonywa-
nych na zlecenie sadu przez SKL sa przechowywane
w bazie danych ztozonej z utworzonego dla wtasnych po-
trzeb systemu gromadzenia plikow oraz LIMS, Forum-
DNA (Ida Infront, Linkdping, Szwecja) [5, 6]. Dane sa
kazdego dnia przesytane do zdublowanej relacyjnej bazy
danych MySQL umozliwiajacej dostgp do podstawowych
informacji.

Dane uzyskane z bazy MySQL dla potrzeb niniejszych
badan uwzgledniaja wszystkie probki przeznaczone do
analiz DNA zabezpieczane zardéwno metoda z minitas-
mami, jak i metoda polegajaca na wycinaniu probek ba-
dawczych (materiatu), ktoére przeznaczone sa nast¢pnie
do ekstrakcji w matej objetosci (w 1,5 ml mikropro-
bowkach) lub w duzej objegtosci (w 50 ml probdéwkach
Falkona). Dane wyodrgbnione z bazy danych MySQL,
ktére nie pochodzity z analizy probek zbieranych na
minitasmy, dotyczyly probek, ktére mogtly by¢ badane jed-
na z powyzszych metod. Analizowane dane zawezono do
okresu od 11 lipca 2006 roku (kiedy wprowadzono meto-
d¢ z minitasmami do rutynowej analizy w laboratorium)
do 29 lutego 2008 roku. Wszystkie informacje prezento-
wane w niniejszej pracy odnosza si¢ do wynikéw uzys-
kanych na podstawie pierwszego standardowego badania
kazdej z probek. Dla potrzeb ekspertyzy bieglty wydajacy
opini¢ analizuje wszystkie wyniki i moze zdecydowaé
o powtornym dokonaniu tej czynnoéci lub o powtdérnym
badaniu probki. Tego typu dane nie sg umieszczane w ba-
zie MySQL i dlatego nie zostaty wzigte pod uwage w ba-
daniach prowadzonych dla potrzeb niniejszej pracy. Dla
kazdej probki z bazy danych przypisano informacje do-
tyczace nastgpujacych zmiennych: metody zabezpiecza-
nia probek, rodzaju dowodu rzeczowego, osoby prowa-
dzacej badania oraz zmienne zalezne dotyczace st¢zenia
DNA, ewentualnej inhibicji PCR i wyniku analizy STR.
Ponadto na podstawie danych obliczano jako§¢ miesza-
nych profili DNA (patrz ponizej). Stgzenia DNA zawie-
raly si¢ w zakresie od 0,006 ng/ul do 50 ng/ul. StgZenia
niemieszczace si¢ w powyzszym zakresie analizowano

oddzielnie. Inhibicja PCR byta definiowana w sposob
binarny, tj. ,,inhibicja” lub ,,brak inhibicji”. Wynik analizy
STR definiowano jako ,,genotyp” rozumiany jako pelny
lub czgsciowy zestaw ukladow DNA, ,profil pojedyn-
czy”, ,,profil mieszany” rozumiany jako mieszanina DNA
pochodzacego od dwoch lub wigkszej liczby 0sob lub ,,brak
wyniku” rozumiany jako brak alleli, ktore osiagngltyby
ustalong warto$¢ progowa odpowiadajaca 0,25 ng DNA.
Probki sklasyfikowane jako ,,profile mieszane”, po prze-
prowadzeniu automatycznego filtrowania pod katem pikow
typu stutter w programie GeneMapper ID (v. 3.1) i przy
zachowaniu domy$lnych parametréow w AmpF/STR Pa-
nels v. 1 (Applied Biosystems), analizowano dalej bez
wzgledu na ich jako$¢ z zastosowaniem algorytmu kom-
puterowego opracowanego dla potrzeb niniejszych badan.
Zasady, ktore ustanowiono dla tej zmiennej, uwzgledniaja
obliczanie progowych warto$ci wysokosci pikow zgodne
z kryteriami ustalonymi przez laboratorium dla oceny mie-
szanych probek DNA. W skrocie, kryteria te polegaja na
tym, ze dla alleli w mieszaninie DNA stosowane wartosci
progowe sa zgodne z tymi, ktore standardowo odnosza si¢
do alleli homozygotycznych, tj. rowne sa dwukrotnej war-
tosci progowej ustalonej dla alleli heterozygotycznych.
Wartosci progowe w przypadku rutynowej analizy definio-
wane sa jako oczekiwane wysokosci pikow dla poszcze-
golnych markeréw typu STR i serii zestawu do amplifika-
cji w reakcji z 0,25 ng DNA. Algorytm komputerowy dla
zmiennej — jako$¢ mieszanego profilu — przygotowano
w jezyku VBA w programie Excel 97 (Microsoft Corp.,
Redmond WA, Stany Zjednoczone). Uzyskiwany w re-
zultacie wspotczynnik jakosci dzielit mieszane profile na
dwie kategorie: ,,nienadajace si¢ do oceny” i ,,nadajace si¢
do oceny”. Kategoria ,,nienadajace si¢ do oceny” zawie-
rata wyniki, ktére w standardowych badaniach nie pod-
legaly dalszej analizie w zwiazku z tym, ze zawieraly
DNA od wigcej niz dwoch osob lub nie zawieraly alleli
przekraczajacych wysokosci progowe ustalone dla mie-
szanych profili DNA. Kategoria ,,nadajace si¢ do oceny”
zawierala wyniki, ktére biegly moze poddaé ocenie. Pro-
wadzac analize jako$ci mieszanego profilu DNA, nie brano
pod uwagg pikdw typu stutter. Oznacza to, ze wspotczyn-
nik ten nie musi pozostawac¢ catkowicie w zgodzie z wnio-
skiem wyciagnigtym przez bieglego na podstawie prze-
prowadzonej przez niego analizy, ale daje mimo to fatwo
poréwnywalny i obiektywny parametr jakosci dla mie-
szanych profili DNA. W celu zweryfikowania spdjnosci
zestawu danych wykorzystanych dla potrzeb niniejszych
badan, z bazy danych MySQL wyodrgbniono 75 przy-
padkowych probek (po 25 dla kazdej stosowanej metody
ekstrakcji DNA). Poszczegdlne zmienne (metodg zabez-
pieczania probki, rodzaj dowodu rzeczowego, identyfikator
osoby prowadzacej badania, stezenie DNA, stopien inhibi-
cji, obecnos¢ pojedynczego profilu lub mieszaniny) spraw-
dzono manualnie i poréwnano do danych z bazy LIMS.
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Nie stwierdzono zadnych niezgodno$ci po przepro-
wadzeniu powyzszej analizy kontrolnej. Analizy statys-
tycznej dokonano z zastosowaniem programu SPSS for
Windows, wersja 14.0 (SPSS Inc., Chicago IL, Stany
Zjednoczone).

3. Wyniki i dyskusja

Ze wzgledu na réznice pomigdzy zabezpieczaniem
probek DNA z badanych powierzchni za pomoca mini-
tadm adhezyjnych w pordwnaniu do ich zabezpieczania
poprzez wycigcie widocznych plam lub powierzchni, na
ktérych spodziewana byta obecnos¢ DNA, uwaza sig, ze
z probek zabezpieczanych metoda polegajaca na zastoso-
waniu minita§m powinno uzyskiwac si¢ mniejsza ilos¢
DNA niz z obu metod opierajacych si¢ na wycinaniu pro-
bek badawczych. Z danych uzyskanych przez autorow
wynika, ze metoda polegajaca na zastosowaniu minitasm
w istocie umozliwia uzyskiwanie znaczaco mniejszej ilos-
ci DNA z badanego materiatu w poréwnaniu do wycina-
nia probek o malej, ale tez i duzej objgtosci (tabela II).
Wydaje si¢ jednak, Ze nie stanowi to problemu, gdyz za-
stosowanie metody z minitasmami wykazalo wyzszy od-
setek probek z wystarczajaca ilo§cia DNA do przeprowa-
dzenia analizy genetycznej w poréwnaniu do dwoch za-
stosowanych metod polegajacych na wycinaniu probek.
Taki wynik nalezy uzna¢ za niespodziewany, poniewaz
jedyna istotng réznicg pomigdzy dwoma typami metod
jest to, ze przed wycigciem fragmentu materiatu zawiera-
jacego plamg (ktéra zgodnie z oczekiwaniami powinna
zawiera¢ DNA) zazwyczaj jest ona lokalizowana na do-
wodzie rzeczowym. Ten etap nie jest konieczny przed za-
bezpieczaniem probek za pomoca minitasm adhezyjnych.
Bez watpienia jednak, nawet jesli §lady przypuszczalnie
zawierajace DNA nie zostaly uprzednio zlokalizowane,
to liczba pozytywnych amplifikacji umozliwiajacych
uzyskanie profilu genetycznego jest wyzsza w przypadku
zastosowania minitasm. Da si¢ to wyjasni¢, zaktadajac,
ze emisja fluorescencji moze pochodzi¢ od plam, ktérych
zrodtem nie jest cztowiek, a ktore zabezpiecza si¢ do dal-
szej analizy DNA, gdyz probki takie zazwyczaj nie sa
poddawane testom wstgpnym. Innym wyjasnieniem wyz-
szej liczby pozytywnych amplifikacji jest nizszy poziom
inhibitorow obecnych w prébkach zabezpieczanych za
pomoca minitasm (rycina 1). Podczas prowadzonych ba-
dan oczekiwano nizszego poziomu inhibicji, poniewaz
sposob pobierania probek na tasme adhezyjna wiaze si¢
z pobieraniem mniejszej ilo§ci materialu w poréwnaniu
z wycinaniem jego fragmentow i nastgpnie ich inkubacji
w wodzie. Co istotne, metoda zabezpieczania probek na
minitasmy adhezyjne posiada dodatkowy etap plukania
podczas procedury ekstrakcji DNA, co prawdopodobnie
prowadzi do zmniejszenia poziomu inhibitorow w bada-
nych ekstraktach DNA. Zgodnie z oczekiwaniami, w prob-

kach o duzej objgtosci zawierajacych wigksze plamy i wig-
cej materialu, na ktory naniesiony jest slad, wystgpuje
wyzszy poziom inhibicji niz w probkach o matej objgtos-
ci. Jak wykazano wczeséniej, badajac tasmy hydrofilne,
wydaje sig, ze sama tasma nie jest zrodlem inhibicji po-
limerazy DNA [7]. Mimo Ze nie stanowilo to bezposred-
nio przedmiotu niniejszych badan, uzyskane wyniki nie
pozostaja w sprzeczno$ci z powyzszym wnioskiem.

Poréwnujac wyniki profilowania DNA uzyskane dla
trzech metod izolacji DNA, nalezy stwierdzi¢, ze zasto-
sowanie metody z minitasmami daje w efekcie najmniej
pojedynczych profili DNA i najwigcej mieszanych profili
DNA (rycina 2). Dla probek o matej objgtosci stwier-
dzono najnizszy odsetek mieszanych profili DNA, a §red-
ni wynik uzyskano dla probek o duzej objetosci. Nie
ulega watpliwosci, ze DNA zabezpieczony z powierzchni
dowoddéw rzeczowych czgsto stanowi mieszaning DNA
kilku osob. Taki rezultat nie jest zaskoczeniem, gdyz za-
bezpieczanie probek na minitasmeg wiaze si¢ z pobraniem
DNA z badanej powierzchni, ktdra przy tym sposobie po-
bierania jest wigksza. Znaczenie tej obserwacji musi by¢
uwzglednione przy wyborze metody zabezpieczania prob-
ki, ale rowniez poddane ocenie w $wietle tego, co dyskuto-
wano wczesniej, a mianowicie, ze zastosowanie minitasm
daje ogolnie wigkszy odsetek wynikéw nadajacych sig¢ do
interpretacji w sensie niewielkiej liczby probek, ktorych
amplifikacja konczy si¢ wynikiem negatywnym. Rdéznica
W czgstosci wystgpowania mieszanych profili DNA po-
migdzy dwiema metodami polegajacymi na wycinaniu ma-
teriatu badawczego nie stanowi zaskoczenia, gdyz zwigk-
szanie powierzchni probki, ktéra nastgpnie poddawana
jest ekstrakcji DNA, podnosi ryzyko zabezpieczania nie
jednej, ale wigkszej liczby plam. Zwigksza si¢ rowniez ry-
zyko pobrania dodatkowego DNA znajdujacego sig na po-
wierzchni materialu, ktory nie pochodzi z zaplamienia
bedacego przedmiotem badania.

Wydaje sig, ze nie ma znaczacej réoznicy w jakosci
mieszanych profili DNA, ktore uzyskiwane sg z probek
zabezpieczanych trzema metodami, na co wskazuje po-
dobny odsetek probek, ktorych jako§é umozliwia prze-
prowadzenie analizy (rycina 3). Oznacza to, ze W przy-
padku podejrzenia obecno$ci mieszaniny DNA w probce
nie ma powodu, zeby preferowac ktoras z trzech analizo-
wanych metod jej zabezpieczania.

Metoda zabezpieczania probek na minitasmy adhe-
zyjne wypada bardzo dobrze w poréwnaniu z metodami
polegajacymi na wycinaniu probek badawczych z bada-
nych przedmiotow. Dowodem na to jest zarowno wysoka
liczba probek zawierajacych stgzenia DNA umozliwiajace
ich analizg, jak rowniez niewielka liczba probek, ktérych
analiza genetyczna konczy si¢ wynikiem negatywnym.
Wprawdzie wszystkie procedury zabezpieczania DNA
w duzej mierze sa podatne na doswiadczenie bieglego
prowadzacego ogledziny dowodu rzeczowego, ale jest to
szczegOlnie istotne w przypadku stosowania metody, ktdora
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nie uwzglednia lokalizacji zaplamienia lub przeprowadza-
nia testow wstepnych; w zwiazku z tym oczekiwano, ze
zaistnieja zauwazalne roznice pomigdzy probkami zabez-
pieczanymi przez poszczegolnych bieglych stosujacych me-
tod¢ minitasm adhezyjnych. Przeprowadzona analiza nie
ujawnila jednak statystycznie istotnych roznic, kiedy dane
przyporzadkowano osobom prowadzacym badanie i uzys-
kanym rezultatom. Z uzyskanych przez autorow danych wy-
nika zatem, ze zabezpieczanie probek DNA na minitasmy
adhezyjne jest niezalezne od operatora (dane nieprezento-
wane). Jedyne zastrzezenie do powyzszego wniosku moze
wynika¢ z tego, ze przeprowadzone badania nie uwzgled-
nialy jakosciowej analizy znaczenia uzyskanego wyniku
kazdej z przeprowadzonych analiz. Oznacza to, ze autorzy
nie posiadaja informacji méwiacej na przyktad o tym, jak
czgsto oznaczano DNA ofiary, poszukujac DNA napastnika
i vice versa.

Bez watpienia metoda zabezpieczania DNA na mi-
nitasmy adhezyjne i metoda wycinania wykrytych plam
z dowodu rzeczowego w celu pozyskania DNA to dwie
rézne techniki. Mimo to ich zastosowanie czg¢§ciowo po-
krywa sig, gdyz obie mozna zastosowaé na przyktad
w celu zabezpieczania probek z powierzchni o przypusz-
czalnym kontakcie z ustami i nosem. Nie byl przedmio-
tem niniejszej pracy problem, czy metoda zastosowania
minita§m adhezyjnych mogtaby by¢ uzyteczna w celu za-
bezpieczania DNA z réznych zaplamien ujawnionych
w $wietle widzialnym lub fluorescencyjnym. Nalezatoby
zatem oczekiwac, ze zastosowanie tej metody ograniczy
inhibicj¢ w badanej probce; pozostaje jednak pytanie, czy
umozliwi ona zabezpieczenie wystarczajacej ilosci DNA
do przeprowadzenia analizy genetycznej? Ten problem,
jak 1 rézne inne zastosowania metody zabezpieczania
prébek na minitasmy adhezyjne, beda przedmiotem dal-
szych analiz. Istotnym zagadnieniem wydaje si¢ na przy-
ktad rozmiar powierzchni, ktory jest optymalny do za-
bezpieczania probek DNA za pomoca minitasm adhezyj-
nych. Instrukcje obowiazujace obecnie w SKL sugeruja
ograniczanie powierzchni, z ktorej pobierane sa probki
DNA, ale nie precyzuja jednoznacznie jej rozmiarow.
Otwarte pozostaje pytanie, czy ograniczenie powierzchni,
z ktorej pobierane sa probki DNA na minitasmy adhezyj-
ne, umozliwi zmniejszenie liczby mieszanin DNA.

Doniesienia zawarte w literaturze na temat zabezpie-
czania $ladow biologicznych i probek DNA naleza do
rzadkosci, a ogdlna strategia majaca na celu zoptymali-
zowanie zabezpieczania $§ladow biologicznych i probek
DNA za pomoca réznych technik alternatywnych jak wy-
mazy, wycinanie lub zastosowanie minitasm adhezyjnych,
zgodnie z wiedza autordéw, nie doczekala sig¢ jak dotad na-
ukowej prezentacji. Pomimo tego prosta w stosowaniu
i wydajna metoda zabezpieczania dowodowego DNA na
minitasmy adhezyjne, a dodatkowo niedawne pojawienie
si¢ w sprzedazy wolnych od DNA minita$m, jak np. FSS
Scenesafe FAST K545 (The Forensic Science Sernice

Ltd., Birmingham, Wielka Brytania) oraz uzytecznych
automatycznych metod ekstrakcji DNA (np. Prepfiler,
Applied Biosystems) z pewnoscig umozliwi w przysztos-
ci jeszcze tatwiejsze i wydajne zastosowanie minitasm
adhezyjnych w praktyce laboratoridow sadowych. Nalezy
wigc oczekiwac rozwoju badan polegajacych na zastoso-
waniu minitasm adhezyjnych.
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