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Art. 4 

Le principali attività del Centro di Referenza Nazionale riguardano in via prioritaria: 

28-9-2009                   Gazzetta Ufficiale della Repubblica Italiana             Serie generale – n. 225 

Decreto 18 giugno 2009 

1. la determinazione delle cause di morte per dolo a carico di specie 
selvatiche, o domestiche, oggetto, a qualsiasi titolo, di misure di 
salvaguardia e protezione 

3.  le analisi genetiche per:  

          a) l’identificazione di specie selvatiche o di interesse venatorio  
              a partire da tessuti e campioni forensi per la repressione del    
              bracconaggio 
 
          b) l’identificazione individuale, la paternità, la determinazione del 
              sesso, il riconoscimento degli ibridi intraspecifici per la lotta al  
              commercio clandestino di animali selvatici   

2.  il rilevamento delle sostanze tossiche utilizzate a scopo doloso contro gli 
animali 

4.  la formazione per il personale del servizio sanitario nazionale e per gli  
     organi di polizia a livello territoriale 



ISTITUTO ZOOPROFILATTICO SPERIMENTALE DELLE REGIONI LAZIO E TOSCANA 

Centro di Referenza Nazionale per la Medicina Forense Veterinaria 

GROSSETO 

Anatomo-istopatologia 

Determinazione cause di morte 

Balistica e Munizionamento 

Formazione 

RIETI 

Genetica 

FIRENZE 

Tossicologia 

ROMA 

Diagnostica 

Entomologia 

Virologia, Batteriologia 

Informatica, Elettronica, Grafica 



Medicina Forense  

 Branca della Medicina Legale che 
utilizza le Scienze Forensi, mediche e 
non, per le indagini connesse a casi 

di interesse giudiziario  

Veterinaria  

 che riguardano i reati contro gli animali 



Aiutare i giudici, le giurie o chi ha 

titolo per farlo, a prendere delle 

decisioni per risolvere questioni legali 

(crimini o controversie civili) 

 forensis: dal latino "prima che il forum" 

Scienze Forensi 



Indagini Giudiziarie 

Medicina 
Forense 



• Anatomo-istopatologia 

• Tossicologia 

• Genetica  

• Entomologia   

• Botanica  

• Odontologia 

• Balistica 

• ………. 

Gli strumenti  



Genetica Forense 



Diagnostica Forense Animale     

Parentele 

Determinazione del sesso 

Test di paternità 

Identificazione della popolazione di origine 
(forme affini appartenenti allo stesso taxon) 

DNA match  
 (corrispondenza tra due profili genetici) 

Identificazione di specie 

Riconoscimento degli ibridi intraspecifici 



 
DIFFERENZIAMENTO 
 

- 

+ 



DNA nucleare 

Marker Diagnostici 

DNA mitocondriale 



.....GAATCAAGGATC.... 

.....GAATGAAGGTTC.... 

 

  ...(CA)2 (CA)2(CA)2(CA)2... 

  ..... (CA)2(CA)2(CA)2....... 

 

a) variabilità di sequenza  

b) variabilità di lunghezza  

Variabilità Genetica 



  ...(CA)2 (CA)2(CA)2(CA)2... 

  ..... (CA)2(CA)2(CA)2....... 

 

    variabilità di lunghezza  

Variabilità Genetica 

DNA nucleare ripetitivo

STR Short Tandem Repeats 

Microsatelliti   



Unità costituite da corte sequenze 
di 2-6 basi ripetute “in tandem”  

perfetti

(CG)n 

(CTG)n 

(TAAA)n 

imperfetti o interrotti 

(GT)3AT(GT)5 

(CA)2CATG(CA)2 

 

STR 



.....GAATCAAGGATC(CA)2(CATG)2(CA)2CCTAGTCCTATC... 

 

...GAATCAAGGATC (CA)2 (CA)2(CATG)2(CA)2CCTAGTCCTATC... 

 

STR 

allele 126 

allele 130 



Biparentali 

Specie-specifici 

Eredità mendeliana semplice 

Non codificanti 

Alta instabilità (tasso mutazione » 10-3)   

Caratteristiche     

.....GAATCAAGTC(CA)2(CATG)2(CA)2CCTAGTCCTC... 

 

   ...GAATCAAGTC(CA)2 (CA)2(CATG)2(CA)2CCTAGTCCTC... 

DNA nucleare ripetitivo  
STR (Short Tandem Repeats) 

Microsatelliti   



vMeccanismo di Mutazione:  

      appaiamento asimmetrico - DNA slippage (replicazione) 

        conversione genica/crossing-over ineguale (ricombinazione) 

 

vModello mutazionale: Stepwise Mutation Model  

 

vFunzione biologica: ??   

STR….altre caratteristiche 



DNA slippage 



Crossing-over ineguale 



v Mutazione: acquisto/perdita di una unità ripetuta 

 

v Memoria degli stati allelici precedenti 

 

v Dimensione degli alleli importante per l’analisi statistica 

 

v Problemi di omoplasia 

Stepwise Mutation Model 
(SMM) 



Omoplasia 

gli alleli 4, 5 e 6 sono uguali per stato, ma non per discendenza 



♫ Marker diagnostici di patologie 

♫ Gene o linkage Mapping 

Tumori 

Sindrome X fragile 

Distrofia miotonica 

♫ Medicina forense 

STR - Applicazioni 



DNA match 

Paternità

Parentela
 

Popolazione di origine 
(forme affini appartenenti allo stesso taxon) 

 

Servizi Diagnostici 

.....GAATCAAGTC(CA)2(CATG)2(CA)2CCTAGTCCTC... 

 

   ...GAATCAAGTC(CA)2 (CA)2(CATG)2(CA)2CCTAGTCCTC... 

DNA nucleare ripetitivo  
STR (Short Tandem Repeats) 

Microsatelliti   



 



ANALISI  BIOSTATISTICA 



 

I risultati dei test del DNA si 
esprimono in termini di 

Probabilità 

 



Test di paternità  



padre 

madre 

cucciolo 



   Ladder           Madre         Figlio           P1         P2            P3 

allele paterno 

124 

122 

100 

126 

     P3

Marker CPH4 



Test di paternità  

CANIS              21 Marker  

OVIS                16 Marker 

SUS                 15 Marker 

CAPREOLUS     21 Marker 

…………… 
 



 A)   Esclusione   Ta1 120 122 118   124 esclusione 

Ta2 80 88 82   86 esclusione 

Ta3 180 210 182  212 esclusione 

 B)   Non esclusione  

     (Attribuzione)   

 C)   Inconclusione    

Test di paternità  

figlio padre 



   Ladder           Madre         Figlio           P1         P2            P3 

allele paterno 

124 

122 

100 

126 

     P3

Marker CPH4 



 A)   Esclusione   Ta1 120 122 118   124 esclusione 

Ta2 80 88 82   86 esclusione 

Ta3 180 210 182  212 esclusione 

 B)   Non esclusione  

     (Attribuzione)   
Ta1 120 122 118   122 12.2 

Ta2 80 88 80   80 4.0 

Ta3 180 210 182  210 3.6 

 C)   Inconclusione    

 Calcolo Statistico  

Test di paternità  

 %  probabilistica di Attribuzione 

figlio padre 

figlio padre PI 

12.2

4.0

3.6

PI



 La paternità viene espressa in termini di  

PROBABILITA’   

 Il soggetto X è il padre biologico 

 il padre biologico è un altro 
soggetto diverso da X 

 H1 (ipotesi da testare) 

 H0 (ipotesi nulla) 
=  

 Rapporto di 
Verosimiglianza =  

Teorema di Bayes  

LR > 1     l’ipotesi H1 è più probabile 

LR < 1     l’ipotesi H0 è più probabile  

LR = 0     stessa probabilità per entrambe le ipotesi 

Test di paternità  

(LR) 



 La paternità viene espressa in termini di  

PROBABILITA’   

 Il soggetto X è il padre biologico 

 il padre biologico è un altro 
soggetto diverso da X 

 H1 (ipotesi da testare) 

 H0 (ipotesi nulla) 
=  

 Rapporto di 
Verosimiglianza =  

Teorema di Bayes  

Trasforma il valore numerico di LR 
in una percentuale 

 1 

1 + [ p (G/H0)/ p (G/H1) ]
 

Test di paternità  

(LR) 

Formula di Essen-Moeller 



Ta1 122 0.308 1.62 

Ta2 88 0.041 12.2 

Ta3 210 0.125 4.0 

Ta4 114 0.139 3.6 

Ta5 99 0.212 2.28 

Ta6 133 0.176 5.68 

Ta7 123 0.358 1.4 

Ta8 84 0.274 1.82 

Ta9 145 0.578 2.9 

Ta10 110 0.345 4.62 

T 1

Locus   

122

Allele 
paterno  

0 308

Frequenza di 
popolazione LR 

Probabilità di Paternità = 99.72% 
= paternità accertata 

Test di paternità  

 1 

1 + [ p (G/H0)/ p (G/H1) ]
 

Formula di Essen-Moeller 



 A)   Esclusione   Ta1 120 122 118   124 esclusione 

Ta2 80 88 82   86 esclusione 

Ta3 180 210 182  212 esclusione 

 B)   Non esclusione  

       (Attribuzione)   
Ta1 120 122 118   122 12.2 

Ta2 80 88 80   80 4.0 

Ta3 180 210 182  210 3.6 

 C)   Inconclusione    

 Calcolo Statistico  

Test di paternità  

 Percentuale di Attribuzione 

figlio padre 

figlio padre PI 

12.2

4.0

3.6

PI

Ta1 120 122 120 120 118   122 

Ta2 80 88 80 90 88   92 

Ta3 180 210 180 212 182  210 

figlio padre1 padre2 



Offspring ID Loci typed Candidate mother ID Loci typed Pair loci compared Pair loci mismatching Pair LOD score Pair Delta Pair confidence

Cucciolo_10 18 Madre_3 17 17 0 1,21E+01 0,00E+00

Cucciolo_10 18 Madre_4 18 18 0 1,76E+01 5,50E+00 *

Cucciolo_11 18 Madre_3 17 17 1 2,79E+00 0,00E+00

Cucciolo_11 18 Madre_4 18 18 0 1,73E+01 1,45E+01 *

CHP4 120 122 118   122 118   122 120  122 

CPH5 80 88 88   92 80 92 80   88

CPH8 180 210 182  210 180 210 182  210 

cucciolo10 cucciolo11 Madre3 Madre4 

NS 

P = 0.9981 

Test di paternità  

P = 0.9989 

NS 

 La maternità dei cuccioli 10 e 11 è attribuita alla 
femmina 4 con una probabilità superiore al 99.8%     



DNA typing - Analisi degli STR 

Ta1 122-114 122-114 

Ta2 88-90 88-90 

Ta3 210-210 210-210 

Ta4 114-120 114-120 

Ta5 91-99 91-99 

Ta6 133-133 133-133 

Ta7 123-129 123-129 

Ta8 78-84 78-84

Ta9 145-149 145-149 

Ta10 110-110 110-110

Marker Genotipo Genotipo 



Dire che due genotipi coincidono senza fornire 

alcuna stima della probabilità con cui 

potrebbero coincidere solo per effetto del caso 

non ha senso 

 match or not match?  



Ta1 122 0.246 114 0.754 0.370 

Ta2 88 0.540 90 0.460 0.497 0.164 

Ta3 210 0.640 0.410 0.067 

Ta4 ... ... ... ... ... ... 

Locus   Allele 1 
Frequenza di 
popolazione 

 Random Match Propability (RMP) 
(Prodotto tra eventi indipendenti) 

La significatività del "match" 

* = Regola del Prodotto 

2pq   

2pq 

  p2 

Allele 2 RMP   
RMP 

combinata*  

 La probabilità che il DNA di un individuo 
preso a caso dalla popolazione abbia lo stesso 

profilo genetico del campione in esame 

Frequenza di 
popolazione 



 Random Match Propability (RMP) 
(Prodotto tra eventi indipendenti) 

La significatività del "match" 

 La probabilità che il DNA di un individuo 
preso a caso dalla popolazione abbia lo stesso 

profilo genetico del campione in esame 

 La Random Match Probability per questo 
profilo, nella popolazione di lupi in Italia, è 

1.4 x 10-4 

 LR = 1/ RMP =  ~1 in 7000 



 Random Match Propability (RMP) 
(Prodotto tra eventi indipendenti) 

La significatività del "match" 

 Random Match Probability = ~1 in 7000 

 Interpretazione 

E’ 7000 volte più probabile che il profilo 
genetico ottenuto dal ciuffo di peli sequestrato 
nell’auto del sospettato sia lo stesso del lupo 
bracconato, piuttosto che sia quello di un altro 
lupo preso a caso dalla popolazione 


