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SAMENVATTING

Deidentificatie van de dier soort waar van een bepaald (weefsel)staal afkomstigis, iseen belangrijk on-
derdeel geworden van de voedselveiligheid en de controle op de voedselkwaliteit. Daarom wordt hier een
over zicht gegeven van demeest gebr uiktetechnieken voor dier soortidentificatie, met denadruk op detech-
nieken gebruik makend van DNA en de polymer ase kettingreactie (PCR), omdat deze zich op dit moment
het bestevoor dit doel lenen. Voor elk van dezetechnieken wor den devoor naamstevoor - en nadelen en hun

toepassingsgebied besproken.

INLEIDING

Alsgevolgvanderecente problemen met onder an-
dere boviene spongiforme encefalopathie (BSE),
mond- en klauwzeer (MK Z) en varkenspest en deda
ling van de vleesconsumptie die daarvan het gevolg
was, is het belangrijk, nu het consumentenvertrou-
wen in devleesindustrieweer enigszinsop peil is, dit
teproberentebehouden (Kurzenhauser, 2001; Niede-
rerenBollhalder,2001). Zoishet bijvoorbeeldverbo-
den rundvlees met rundervoer te vermengen, om het
risico op overdracht van BSE zo klein mogelijk te
houden (Tartagliaet al., 1998; Gizzi et al., 2003; Ku-
samaet al., 2004). Dit zijn slechtsenkelevan derede-
nen die het belang onderlijnen van een betrouwbare
test om de diersoort waarvan een te analyseren staal
afkomstig is correct te kunnen identificeren. Een an-
der aspect isdat het zeer verleidelijk kan zijn te frau-
deren door een goedkopere vleessoort te verkopenin
plaats van of toe te voegen aan een duurdere viees-
soort. Denk bijvoorbeeld aan het prijsverschil tussen
vlees van een everzwijn en gewoon varkensvlees.
Daarbij komt dat niet alleen bij enkelereligiesdecon-
sumptie van enkele vleessoorten verboden is, maar
ook dat personen allergisch kunnen zijn voor bepaal -
devoedselcomponenten van dierlijkeof plantaardige
oorsprong. Een voorbeeld hiervan is mensen die al-
lergisch zijnvoor tarwe of soja, die gebruikt wordt bij
defabricagevanworsten (Allmanet al., 1993; Meyer
etal., 1996). Ook in het kader van de verplichte auto-
controle tijdens de productie van zowe diervoeders

alsvoedsel bestemd voor humane consumptie (opge-
nomen in de Belgische en Europese wetgeving; KB
14-11-2003), moet een producent kunnen nagaan of
dejuistegrondstoffen geleverd werden. Andererede-
nen om diersoorten teidentificeren zijn het opsporen
van gestroopte of bedreigde diersoorten (Guglich et
al., 1994), gestolen dieren (Bravi et al.,2004), grens-
controles bij in- en export en ouderschapsbepaling.

Visueel is het meestal niet mogelijk de diersoort-
oorsprong van (weefsel)stalen te achterhalen, zeker
niet wanneer het bijvoorbeeld vleesmengsel s betreft.
Vandaar dat naar andere, routinematig toepasbare
mogelijkheden gezocht wordt waarvan de baten te-
gen de kosten opwegen. Vooral bij het opsporen van
fraude is het van belang om een onderscheid te kun-
nen maken tussen accidentel e contaminatie en moe-
dwillige toevoeging. Daarom is gezocht naar prakti-
sche testen, voornamelijk op basis van eiwitten of
DNA.

GLOBAAL OVERZICHT VAN DESOORTEN TESTEN

De oudere methoden zijn voornamelijk gebaseerd
op de identificatie van proteinen met behulp van ei-
witpatronen verkregen met elektroforese en/of im-
munol ogische technieken (precipitatie of agglutina-
tie; Bataille et al., 1999; Meyer en Candrian, 1996).
Enkelewerkwijzen met eiwitten zijn de Ouchterlony
dubbele immunodiffusie (Kang' ethe et al., 1986),
“isoelectric focussing” (1EF; King, 1984; Etienne et
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al., 2001), “ sodium dodecy! sul phate polyacrylamide
gel electrophoresis’ (SDS-PAGE; Zerifi etal., 1991)
en “enzyme-linked immunosorbent assay” (ELISA;
Martin et al., 1991). Het gebruik van eiwitten brengt
echter een aantal nadelen met zich mee. Om te begin-
nen is de expressie van vele eiwitten weefselgebon-
den (Hunt et al., 1997) en zijn ze onderhevig aan de-
gradatie als gevolg van onder andere verhitting,
zouten en pekelen. Hierdoor zijn bewerkte en/of ou-
derevoedsel producten vaak moeilijk teidentificeren
met dezetechniek (Batailleet al., 1999). Een mogelijke
oplossing voor dit probleemis het gebruik van meer
thermostabiele eiwitten, maar deze zijn vaak minder
immunogeen (Bauer en Rippel-Rachlé, 1998). Verder
moeten de proteinen voldoende variatie tussen de te
identificeren speciesvertonen om van praktisch nut te
kunnen zijn, zodat ook nauw verwantediersoortenvan
elkaar onderscheiden kunnen worden. Een ander na-
deel is dat immunologische technieken mogelijk te
maken krijgen met kruisreactiviteit van de gebruikte
antistoffen met verschillende eiwitten (Patterson en
Jones, 1990) en dat de gewenste antistoffen somsniet
commercieel beschikbaar zijn. Ook contaminatie met
bloed van anderediersoorten kantot onjuisteconclusies
leiden, aangezienvaak gebruik gemaakt wordt van plas-
maproteinen, zoalshemoglobine(Hunt etal ., 1997). In
het algemeen zijn de methoden gebaseerd op eiwitten
meestal trager en complexer dan dehieronder bespro-
ken technieken op basis van PCR (Wolf en Lithy,
2001).

Tegenwoordig wordt vooral gebruik gemaakt van
methoden gebaseerd op DNA, omdat dit een aantal
voordelen biedt (Lockley en Bardsley, 2000). Op de
eersteplaatsisDNA eenstabiel eremol eculedan eiwit
enomdat precieshetzelfde DNA aanwezigisinzowat
allecellen van éénindividu, ishet van weinig belang
uitwelk weefsel het tetesten staal afkomstigis. Daar-
enboven zit er in DNA meer informatie vervat dan in
eiwittenasgevolgvandegrotevariatiein deniet-co-
derenderegio’svanhet DNA en dedegeneratievande
genetische code (voor bijnaelk aminozuur bestaan er
meerdere codons).

Eén van de eerst ontwikkelde methoden op basis
van DNA is de hybridisatietechniek, waarbij een ge-
merkte DNA-probe zich vasthecht aan zijn comple-
mentair DNA in een te testen staal (Fig.1; Chikuni et
al., 1990). De nadelen van deze methode zijn de lang-
durige procedure, de gevoeligheid voor kleine schom-
melingen in reactieomstandigheden waardoor de
techniek moeilijk te standaardiseren is en de grotere
hoeveelheid gezuiverd DNA die nodig is dan bij
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Fig. 1. Schematische weergave van DNA-hybridisatie
(naar Hunt et al., 1997).

PCR-methoden (Janssen et al ., 1998). De specificiteit
van de probe is gebaseerd op de aanwezigheid van
herhaalde nucleotidensequenties (satellietsequenties).
Hierbij kan enerzijds het volledig genomisch DNA
vaneendiersoort, onder gekliefdevorm, alsprobege-
bruikt worden zonder dat op voorhand geweten hoeft
tezijn welkediersoort in het staal aanwezigis(Ebbe-
hgj en Thomsen, 1991; Lockley en Bardsley, 2000).
Ditiswel een omslachtige werkwijze omdat een hele
reeks probes getest moet worden. Een ander nadeel is
demogelijkekruisreactievan eenprobemet DNA van
vooral nauwer verwante diersoorten. Anderzijds kan
ook voor een probe gekozen worden op basis van
slechtseenklein deel van het genomischDNA, de zo-
genaamde oligonucleotiden van meestal minder dan
100 basenparen (bp). Het voordeel hiervan isde ver-
hoogde specificiteit en selectiviteit en de mogelijk-
heid om gedegradeerde en dus kortere stukken DNA
teidentificeren. Het nadeel is echter dat op voorhand
geweten moet zijn welke diersoort aangetoond moet
worden om de juiste probes te kunnen kiezen (Win-
terg et al., 1990; Meyer en Candrian, 1996; Hunt et
al., 1997).

Een andere groep technieken gebaseerd op DNA
maakt gebruik van PCR (Mullis et al., 1986). Dit is
een zeer gevoelige, relatief viuggetechniek waarvoor
slechts een kleine hoeveel heid uitgangsmateriaal no-
dig is (Matsunaga et al., 1999; Zhang et al., 1999).
Hoewel enkele PCR-methoden werken met nucleair
DNA, wordt meestal gebruik gemaakt van mitochon-
driaal DNA (mtDNA) omdat dit een aantal duidelijke
voordelen biedt. Van mtDNA zijn enkele honderden
kopieén aanwezig in de mitochondriavan één enkele
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cel tegenover maximum 2 kopieén nucleair DNA per
cel, waardoor minder uitgangsmateriaa nodigis(Lock-
ley enBardsley, 2000). Verder bevat mtDNA desnel st
evoluerendeen dusdemeest variabeleregio (D-loop)
van nucleair en mitochondriaal DNA, waardoor het
eventueel mogelijk is een onderscheid tussen nauw
verwante species aan tetonen (Shisaet al., 1997). Er
kunnen zelfs verschillen binnen eenzelfde species
voorkomen, waarmee soms rekening gehouden moet
worden bij de interpretatie van de resultaten (Chow
enlnogue, 1993). Eenander voordeel isdat complica-
tiesalsgevolgvanheterozygositeit vermedenworden
aangezien algemeen aangenomen wordt dat mito-
chondriauitsluitend maternaal overerven, hoewel de
laatste jaren echter steedsvaker getwijfeld wordt aan
dezeopvatting (Awadallaet al., 1999; Berlinen Elle-
gren, 2001). Eennadeel isdemogelijkeaanwezigheid
van pseudogenen in het nucleair DNA, die ontstaan
zZijn door genduplicatie en transfer van een kopie van
het mitochondriale naar het nucleaire DNA geduren-
de de evolutie. Tijdens de PCR kunnen dan primers,
gebaseerd op een mtDNA-sequentie, vasthechten op
nucleair DNA, wat ook PCR-producten zal opleve-
ren. Deze amplicons kunnen echter van een andere
lengte zijn en zo na gel elektroforese banden opleve-
ren op een andere dan deverwachte hoogte, wat dein-
terpretatie bemoeilijkt (Burgener en Hibner, 1998).
Dit kan vermeden worden door primersvoor de PCR
te gebruiken die op een andere plaats in de nucleoti-
densequentie vasthechten of door zuiver mtDNA te
gebruiken. Debelangrijkste PCR-testen worden hier-
na kort toegelicht.

PCR-TESTEN

Sequenering levert rechtstreeksinformatieover de
nucleotiden en hun volgorde in de te analyseren se-
quentie. Bij het sequeneren zelf wordt geen PCR ge-
bruikt, maar meestal wordt deze techniek toegepast
op de PCR-producten (amplicons) van het mitochon-
drialegenvoor cytochroomb vanwegedehogevaria-
biliteit in bepaalde regio’s (Bartlett en Davidson,
1992; Parsonetal., 2000). Het nadeel isdat het eenre-
latief trage en momenteel nog moeilijk routinematig
uit te voeren techniek isvanwege de technische com-
plexiteit.

Bij PCR-“restriction fragment length polymor-
phism” (PCR-RFLP) wordt tijdens een eerste stap
met behulp van primers, gebaseerd op een gedurende
deevolutie geconserveerde DNA-regio, viaPCR een
DNA-sequentie vermenigvuldigd. Hiervoor kan bij-
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voorbeeld het mitochondriale cytochroom-b gen ge-
bruikt worden (Aidaetal., 2005). Vervolgensworden
de verschillen tussen de diersoorten zichtbaar ge-
maakt door de PCR-producten teknippen met restric-
tie-enzymen, wat karakteristieke fingerprints ople-
vert (Meyer et al., 1995; Murray et al., 1995; Wolf et
al., 1999). De voorwaarde voor een goed resultaat is
dat de enzymen hun werking volledig uitoefenen en
dat er geen polymorfismen binnen dezelfde diersoort
op de restrictieplaats van het enzym aanwezig zijn
(Partis et al., 2000). Hoewel dit een goede techniek
geblekenisvoor deidentificatie van rauwe en enkel-
voudig verhitte vliees- en visproducten, bleek detoe-
passing voor vlieesmengsel s problematisch. Partis et
al. (2000) vonden dat zowel het soort primer gebruikt
in de PCR als hun onderlinge verhouding de detectie
beinvloeden.

Een techniek deels vergelijkbaar met PCR-RFLP
is de “amplified fragment length polymorphism”-
analyse (AFLP; Voset al., 1995). Hierbij wordt eerst
het DNA verknipt met behulp van restrictie-enzymen
en vindt er ligatie plaats met dubbelstrengige oligo-
nucl eotide adaptersaan de uiteinden van defragmen-
ten, wat noodzakelijk is om de daaropvolgende PCR
mogelijk temaken. Tijdenseen | aatstestap worden de
PCR-producten zichtbaar gemaakt via gel el ektrofo-
rese, wat karakteristieke banden oplevert. De patro-
nen diehier ontstaan, zijn dusafhankelijk van de aan-
of afwezigheid van restrictiefragmenten, terwijl de
klassieke PCR-RFLP gebaseerd is op verschillen in
lengte. Om AFL Pte gebruiken is het niet noodzake-
lijk dete knippen en amplificeren sequentie op voor-
hand tekennen. Omdat de PCR plaatsvindt bij eenla-
geretemperatuur (om de primers de kanste geven op
meerdere plaatsen vast te hechten), is AFLP minder
gevoelig voor verschillen in reactieomstandigheden.
Hetiswel belangrijk, net zoal shij devorigetechniek,
dat derestrictie volledig plaatsvindt om het ontstaan
van afwijkende bandenpatronen te vermijden.

Aangezien de nucleotidensequentiesvan het DNA
van de verschillende diersoorten steeds verder ontra-
feld raken, kunnen steeds meer en betere speciesspe-
cifieke primers ontwikkeld worden. Hierbij is vaak
op voorhand exact geweten hoe groot de amplicons
zullenzijn. Dit maakt ook de ontwikkeling van multi-
plextesten mogelijk waardoor menin staat iste scree-
nen op meerdere diersoorten tegelijkertijd. Hierbij
wordt vaak gebruik gemaakt van één universele pri-
mer gebaseerd op een geconserveerde sequentie aan-
wezig bij al de tetesten diersoorten en verschillende
speciesspecifieke primers die zorgen voor de lengte-
verschillentussen amplicons(Fig. 2). Opdezemanier
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Fig. 2. Schematische weergave van de keuze van de
primers bij de ontwikkeling van een multiplex PCR-
test (P1=geconserveerdeprimer; P2-4=specifiekepri-
mer s) en van delengtevan degegener eerdeamplicons
(uit Erkens, 2004).

Fig. 3. Voor beeld van een resultaat ver kregen met een
multiplex PCR-test (laan 1: basenpaarladder; 2:
DNA-mix van 5vogelspecies; 3: kalkoen; 4: fazant; 5:
Kip; 6: eend; 7: struisvogel; 8: negatieve controle; uit
Erkens, 2004).

ontstaat voor elke species een specifieke band, ver-
oorzaakt door een sequentie met een karakteristieke
lengte (Behrenset al., 1999; Matsunagaet al., 1999).
Vaak wordt gebruik gemaakt van primers die geba-
seerd zijn op het cytochroom b gen of de hypervaria-
bele D-loop, die zich beide in het mitochondriaal
DNA bevinden (Bataille et al., 1999; Matsunaga et
al., 1999; Bellagambaet al ., 2001). Een anderemoge-
lijkheid bleek genen coderend voor ribosomaal RNA
(rRNA) te zijn als basis voor primers (Naito et al.,
1992; Belliset al., 2003; Dalmasso et al., 2004; Ro-
driguez et al., 2004). Daarnaast kan echter ook ge-
bruik gemaakt worden van verschillende nucleaire
genen, waarvan het tumor suppressor gen 53 (TP53)
goed bruikbaar bleek door verschilleninintrons(Bel-
liset al., 2003). Maar het is nog niet bekend of deze
techniek ook aangewend kan worden voor stalen met
gedegradeerd DNA, omdat TP53 aanleiding geeft tot
fragmenten langer dan 300 bp.

Het is de bedoeling speciesspecifieke primers te
vinden die fragmenten opleveren die voldoende van
elkaar verschilleninlengte, zodat zeviagel el ektrof o-
rese eenvoudig van elkaar zouden kunnen onder-
scheiden worden (Fig. 3). De primers mogen geen
kruisreactiesaangaan met DNA van een anderedande
bedoelde diersoort. Het is bekend dat primers vooral
gevoelig zijn voor 'mismatchen’ met het complemen-
taire DNA aan het 3'-uiteinde (Kwok et al., 1990),
maar dat ze nog wel kunnen vasthechten alser tot 4 of
5 'mismatchen’ aanwezig zijn die zich niet aan de uit-
einden bevinden (Christopherson et al., 1997). Als
geen rekening gehouden wordt met deze aspecten,
wordt het moeilijk op deze manier te achterhalen wat
de oorsprong van een band op gel is. Dit geldt zeker
voor situaties waarbij door kruisreactie een band
wordt bekomenmet ongeveer dezelfdelengteal sdeze

bij dediersoort waarvoor de primer ontwikkeld werd.
Hetisdaaromvan bel ang dat dedoel sequentiesvande
specifieke primers voldoende verschillen tussen de
verschillende diersoorten, opdat de primers enkel op
hun beoogde sequentiekunnenvasthechtentijdensde
PCR. Hoe meer mismatchen, hoe lager de smelttem-
peratuur voor de primers zal zijn. Het gevolg hiervan
isdat primersbij de gebruikte hogeretemperatuur tij-
dens PCR alleen maar kunnen binden (“annealing”)
aan de gewenste sequentie (Matsunaga et al., 1999).
Om het interpreteren van de resultaten niet onnodig
complex te maken, wordt het best gekozen voor spe-
ciesspecifiekeprimersdieslechtséén band (fragmen-
ten van dezelfde lengte) per diersoort opleveren. Bij
dekeuzevan de primersmoet ook rekening gehouden
worden met de kwaliteit van het DNA, aangezien dit
beinvloed wordt door deeventuel e bewerking van het
tetesten staal. Die bewerking gaat gepaard met dede-
gradatie van het DNA, wat voora kan interfereren
met de vorming van de langere amplicons. Er moet
dan gezocht worden naar primers die kortere PCR-
fragmenten opleveren en daardoor minder gevoelig
Zijn voor de degradatie van het DNA (Matsunaga et
al., 1999). Hoewel deze methode routinematig goed
bruikbaar is voor de kwalitatieve identificatie van
species, ook voor dievan vleesmengsels, iskwantifi-
catieonmogelijk. Ditwordt veroorzaakt door eenver-
schil in efficiéntie tijdens de amplificatie als gevolg
van het bovenvernoemde verschil in smelttempera-
tuur van de verscheidene primers, maar ook doordat
naarmate de reactie vordert de werking van het poly-
merase vermindert, er een gebrek aan in te bouwen
nucleotiden ontstaat, en de matrijs/primerverhoudin-
gen veranderen. Uit de intensiteit van de banden is
met andere woorden nooit met zekerheid de kwanti-
teit af te leiden.
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Bataille et al. (1999) beschreven een PCR-tech-
niek waarmee kan nagegaan worden of een onbekend
staal van humane oorsprong isdan wel van dierlijke.
Hierbij gebruikten ze twee primerparen, één om het
cytochroombgenteamplificeren en éénom specifiek
een stuk van de D-loop van de mens te amplificeren.
Indien het staal afkomstig isvan de mens ontstaan er
dustwee banden, terwijl een dierlijk staal slechtséén
band oplevert, omdat alleen de primers voor de cy-
tochroom b regio kunnen vasthechtentijdensde PCR.
Vervolgens kunnen bij een menselijk staal de PCR-
productenvan deD-loop gesequeneerd worden omde
individuele identiteit vast te stellen. Bij een dierlijk
staal kunnen de amplicons afkomstig van het cy-
tochroom b gen gesequeneerd worden om de dier-
soort te identificeren.

Hybridisatie met satellietprobes aangemaakt via
PCRiseencombinatievandehybridisatietechniek en
het gebruik van speciesspecifieke primers. In een eer-
ste stap worden via PCR probes aangemaakt geba-
seerd op speciesspecifieke sequenties. De tweede
stap bestaat uit de eventuele binding van de probes
aan hun complementair DNA uit het te testen staal,
waarna dit complex met vrijwel elke merker- en de-
tectietechniek zichtbaar gemaakt kan worden (Jans-
sen et al., 1998). Deze methodeisroutinematig goed
toepashaar gebleken enisminder gevoelig voor schom-
melingen in reactieomstandigheden dan hybridisatie
zonder PCR. Een beperkingisdat om nauw verwante
diersoorten te onderscheiden, zoals schaap en geit,
een gevoeligere techniek gebruikt moet worden
(Janssen et al., 1998).

Een andere techniek is “single strand conformation
polymorphism” (SSCP). Hierbij wordt met behulp van
PCR dezelfdeDNA-sequentievermenigvul digd bij ver-
schillende diersoorten, waarna denaturatie van dubbel-
strengig tot enkelstrengig PCR-fragment plaatsvindt.
Deze fragmenten hebben elk een eigen secundaire
structuur en dit resulteert door een verschil in migra-
tiesnelheid tijdens gelelektroforese in een species-
specifiek bandenpatroon (Hayashi, 1991; Rehbein et
al., 1999). Praktisch wordt meestal een standaard van
deteidentificerendiersoorten gebruikt ommeer zeker-
heid tehebbenbij hetinterpreterenvanderesultaten.

Voor een “random amplified polymorphism DNA” -
analyse (RAPD) worden arbitraire primers gebruikt,
waarvan de bruikbaarheid empirisch bepaald is. Meesta
wordt met een aantal verschillende primers gewerkt
om geen polymorfismen in de DNA-sequenties te
missen. Ook hier wordt via de daaropvolgende gel-
elektroforese een karakteristiek bandenpatroon ver-
kregen. Ditiseenrelatief viuggeen eenvoudige, kwa-
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litatieve techniek gebleken, toepashaar voor zowel
rauwe alsbewerkte producten. Verschillenin sequen-
tie binnen dezelfde diersoort en de degradatietoe-
stand van het DNA kunnen echter interfereren met de
interpretatievan deresultaten (WelshenMcClelland,
1990; Koh et al., 1998; Lockley en Bardsley, 2000;
Huang et al., 2003; Saez et al., 2004).

Bij de kwantitatieve competitieve (QC) PCR
wordt een interne standaard (competitor) samen met
het te analyseren DNA geamplificeerd. Deze compe-
titor bevat precies dezelfde sequenties waaraan de
primerskunnen binden alshet teanalyseren DNA; al -
leen verschillen de amplicons van de competitor in
grootte of aantal restrictieplaatsen van die van het te
identificeren staal. Aan de hand daarvan kan de hoe-
veelheid van een bepaal de component geschat wor-
den. Wolf en Lithy (2001) ontwikkelden deze tech-
niek voor varkensvlees op basis van het gen voor
groeihormoon om contaminatie en fraude op te spo-
ren en om ze te kunnen onderscheiden. Detest bleek
ook bruikbaar voor bewerkte vleesproducten, omdat
er gebruik werd gemaakt van een geringe fragment-
lengte. Bij extrapolatie naar andere diersoorten moet
rekening gehouden worden met het feit dat elke soort
weefsel een bepaal de hoeveelheid DNA bevat en dat
er een verschil bestaat tussen nucleair en mitochon-
driaal DNA. Het gevolgisdat dezemethodevoor elke
diersoort apart op punt gesteld moet worden.

Deidentificatie van diersoorten viareal -time PCR
maakt naast primers gebruik van gemerkte probes of
intercal erende kleurstoffen waardoor tijdens de PCR
de voortgang gevolgd kan worden. Deze methode
blijkt zeer accuraat, geeft een relatief viug resultaat,
het risico op contaminatieisveel kleiner en hetiseen
minder arbeidsintensief procesdoordat er eenkleiner
aantal handelingen uitgevoerd hoeft teworden (Heid
etal., 1996; Sawyer et al., 2003). Door Brodmann en
Moor (2003) werd een dergelijke methode ontwik-
keld met een zeer hoge gevoeligheid (werkend met
zeer korte PCR-fragmenten) om ook bewerkte voed-
selproducten met gedegradeerd DNA te kunnen ana-
lyseren. Hiermeekon ook dehoeveel heid van decom-
ponenten semi-kwantitatief bepaald worden via
spectrofotometrie. Dit liet in principe toe een onder-
scheid te maken tussen opzettelijke toevoeging en
contaminatie tijdens het productieproces. Hierbij
wordt ervan uitgegaan dat het bij opzet een beduidend
grotere hoeveelheid betreft dan bij contaminatie,
maar degrenstussen beideisvaak moeilijk tetrekken.
WEel is het zo dat hoe minder DNA aanwezig is, hoe
minder preciesde bepaling zal zijn. Sterkedegradatie
van het DNA heeft ook een negatieve invloed, maar
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het gebruik van andere probes kan dan mogelijk ver-
betering brengen. Deze methode werd ontwikkeld
voor rundvlees en voor de meest gebruikte zoogdie-
renindevleesindustrie (Sawyer et al., 2003; Dooley
et al., 2004). Pluimvee en viskunnen er nog niet mee
gedetecteerd worden. Ook voor het opsporen van
beendermeel en gelatine in het kader van BSE bleek
de techniek nog niet gevoelig genoeg te zijn, maar er
moet eerder gezocht worden naar methoden voor een
efficiéntere DNA-extractie dan naar een verbetering
van de PCR-techniek zelf (Brodmann en Moor,
2003).

BESLUIT

Er bestaan dus vele verschillende mogelijkheden
omdeoorsprong van eente analyseren staal teachter-
halen. Afhankelijk van de reden om de diersoort te
identificeren, kan gekozen worden voor een bepaal de
test waarvan in degegeven situatie debesteresultaten
verwacht worden. VVoor routinematig uit tevoerentes-
ten zijn vooral de kosten en de praktische toeganke-
lijkheid van detechniek van belang. Door devoortdu-
rende vooruitgang zullen ook steeds nieuwe, meer
verfijnde technieken ontwikkeld worden voor de
identificatie van diersoorten.
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Uit het verleden

DR. PAUL LENELLE

Paul Lenelle(1919-2004) zal enkel nog een aantal ouderelezersbekend zijn. Deverdiensten van dezeman mo-
gennochtansniet vergeten worden. Hij speeldeimmerseen hoofdrol indeinrichting van destructuren dietot voor
kort de veterinaire keuring beheersten.

M eteen bij de oprichting van de Inspectie van de Vleeshandel in 1948 werd hij de eerste medewerker van Dr.
Vet. G. Degryse, de pasaangestel de Veearts-Hoofdinspecteur van de nieuwe dienst bij het Bestuur van Volksge-
zondheid. In 1954 werd Paul Lenelle diens opvolger. Door zijn kennis en diplomatisch optreden, zowel in dete
controleren sector als bij de veeartsen — keurders werd de belangrijke Wet van 5 september 1952 betreffende de
vleeskeuring en devleeshandel ingoedebanen geleid. Dejaren daarnaheeft hij met evenveel enthousiasmedeWet
van 15 april 1965 betreffende de keuring van en de handel in vis, gevogelte, konijnen enwild voorbereid en door
het parlement laten aannemen. L enelle kon de veeartsen en het consumentenpubliek van toen overtuigen dat ook
het vlees van dergelijke dieren diende gekeurd te worden. Eveneens door zijn bemiddeling werd onder toezicht
van het Ministerievan Volksgezondheid het Fondsvoor Veterinaire Keuringen van Pluimvee opgericht. Deze sa-
menwerking tussen het VPE (Verbond voor Pluimvee en Eieren) en het BSDV (Belgische Syndical e Dierenart-
senvereniging) regel dedefinancié easpecten van de pluimveekeuring. Detoepassing van dewet van 1965 leidde
ertoedat debenaming op 30 maart 1977 gewijzigd werdin Fondsvoor VeterinaireKeuringen. Ook deondertussen
(1974) te Gent gestarte postgraduaatopl eiding in de hygiéne van voedingsmiddel en van dierlijke oorsprong kon
op forse steun van hoofdinspecteur Lenellerekenen. Hij deed ook de nodigeinspanningen om eenidentiek Fran-
stalig postgraduaat op terichten, toen nog te Kuregem. Bijnaaan het einde van zijn lange en vruchtbare | oopbaan
heeft hij zich nog ten volleingezet voor de voorbereiding en de bespreking van dehervorming van dekeuring die
leidde tot de wet van 13 juli 1981 (Wet tot oprichting van een Instituut voor Veterinaire Keuring).

Een jaar later, nu intussen al meer dan een kwarteeuw geleden, ging Paul Lenelle met pensioen en daarmee
scheen hij zijn veterinaire leven af te duiten.

E. Van Assche



