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Disastri di massa



» Identificare vittime a seguito di episodi quali:

» –disastri aerei

» –attacchi terroristici

» –terremoti, alluvioni, incendi

•  Questi episodi lasciano i corpi delle vittime in pezzi, spesso 
mescolati tra loro

• Generalmente non è possibile un’identificazione visiva

Disastri di massa



» Vi sono tre ragioni principali

» 1. Aiutare nella ricostruzione dello scenario dell’evento

» • accertando l’identità delle persone presenti;

» 2. Consentire il rilascio di un certificato di morte ufficiale

» •Richiede l’accertamento inequivocabile dell’identità del corpo

» 3.Dare alle famiglie la certezza della scomparsa del proprio parente

Perché identificare resti di massa?



Identificazione di un corpo

•Prima opzione:

–Identificazione visiva in base alle caratteristiche facciali;

•Seconda opzione:

–Registrazioni mediche e/o odontostomatologiche

•Terza opzione:

–Impronte digitali

•Infine:

–DNA 

Accertamenti preliminari



» Quali sono i vantaggi dell’uso del DNA per l’identificazione nei mass 
disaster?

» • Ciascun corpo o parti di esso possono essere identificate;

» •Non importa che siano disponibili parti integre del corpo;

» –dita, bocca, etc

» • Frammenti di varie persone che siano mescolati possono essere 
separati e univocamente identificati.

Vantaggio dell'uso del DNA



» •Equipe per intervento sui disastri di massa

» – patologi forensi, tecnici e medici legali

» •Identificazioni in base ai connotati fisici debbono essere fatte il 
prima possibile;

» •Accertamenti diagnostici (presenza di ferite, protesi) e acquisizione 
di panoramiche dentarie debbono essere acquisite dai parenti delle 
persone scomparse;

» •campioni biologici da cui estrarre il DNA e poi procedere alla 
tipizzazione debbono essere ricavati dai reperti

Personale coinvolto



L'importanza delle attività di repertamento



» Profili del DNA da usarsi come campioni di riferimento possono 
derivare da due fonti principali:

» 1. Materiali che contengano DNA della persona scomparsa

» •Spazzolini da denti, rasoi, biancheria sporca

» 2. Soggetti correlati alle vittime

» •Parenti delle vittime, figli, genitori

Campioni di riferimento



» • Qualora sia possibile acquisire effetti personali dalle vittime e si sia 
certi che su questi vi sia materiale biologico a essi riferibile; 

» •Si deve ottenere un match perfetto:

» –100% degli alleli saranno identici

Campioni diretti



» •Parenti viventi che possano donare un campione biologico

» –particolarmente utili qualora non vi siano campioni diretti

» •richiede la verifica dell’albero genealogico per valutare il grado di 
parentela e il tipo di marcatori ereditati;

» Si può stabilire il genotipo atteso in base all’assetto dei parenti.

Campioni indiretti



» •Membri imparentati in linea retta sono preferibili

» –genitori, figli, fratelli

» • Membri di alberi genealogici più ampi possono essere usati quali 

riferimento nel caso dello studio di DNA mitocondriale o marcatori 

del cromosoma Y;

» –mtDNA –qualunque parente lungo l’asse materno;

» –Y-STRs –qualunque parente lungo l’asse paterno

» •Le analisi indirette possono anche essere usate per una doppia 

conferma in caso si sia proceduto a un’analisi diretta.

Campioni indiretti



Campioni indiretti





Campioni biologici dai cadaveri

Campioni dai cadaveri prelevati dall’interno della 
bocca dal medico legale mediante bisturi



Accertamenti su sette corpi da identificare

Profili genetici per loci autosomici dai sette corpi da identificare

Profili genetici per loci del cromosoma Y dai corpi maschili da identificare



Profili autosomici

Comparazione diretta tra i profili di encefalo, della mano e dei due piedi con i profili 
dei sette corpi. In giallo la concordanza tra il cadavere 6 e l’encefalo e la mano (300-8 e 300-9). 
In celeste la corrispondenza tra il cadavere 2 e i due piedi (300-P e 300-P2).



Profili autosomici

Per gli altri corpi in cui non era possibile valutare direttamente le ipotesi identificative, 
si è utilizzato un approccio probabilistico valutando mediante il software Familias 
le ipotesi contrapposte di alberi genealogici diversi.

Donna da identificare Donna da identificareFratello presunto della 

donna da identificare Fratello presunto della 

donna da identificare



Marcatori del cromosoma Y

Comparazione diretta tra i profili del cadavere 2 e il fratello della persona scomparsa (in verde 
300-16) e tra il cadavere 3 e il padre di un’altra persona scomparsa (in grigio 300-12). 



IL RAPPORTO DI PROVA  (ISO17025:2005)

I risultati delle analisi vengono riportati in un rapporto di prova secondo il modello 
di accreditamento ISO 17025 e possono confluire nelle ricerche INTERPOL



La scheda per Disaster Victim Identification (DVI)

I profili genetici confluiscono nella scheda DVI insieme 
a tutte le caratteristiche antropometriche e dati 
relativi al corpo da identificare.

http://www.interpol.int/INTERPOL-

expertise/Forensics/DVI



Le nuove tecnologie di sequenziamento massivo

Esistono oggi piattaforme e pannelli di NGS specifici per le analisi forensi che consentono 
di effettuare esami contemporanee fino a 96 campioni, analizzando un numero molto 
alto di marcatori autosomici, del cromosomosa X e Y.



Con queste piattaforme è possibile esaminare contemporaneamente fino a 200 SNP, 
tra cui alcuni specifici per l’origine etnica, altri per caratteristiche fenotipiche quali il colore
degli occhi e dei capelli, oltre a decine di marcatori autosomici, del cromosoma X e Y.

Le nuove tecnologie di sequenziamento massivo



Grazie per l’attenzione


