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Empfehlung 1.

 Der Likelihoodquotient ist das bevorzugte Verfahren
zur Interpretation von Mischspuren.

 Die Verwendung des RMNE-Ansatzes ist beschrankt auf
DNA-Profile mit eindeutigen Ergebnissen.

 Wenn ein DNA-Profil niedrige Signalstarken (low level)
besitzt und Nebenpeaks die gleiche Signalstarke wie
Stottersignale von Hauptpeaks aufweisen, oder wenn
Dropin und Dropout-Ereignisse maglich sind, dann kann
das RMNE-Verfahren anti-konservativ sein.




Likelihood-Quotient

« Beruht auf der Annahme von zwei sich gegenseitig
ausschlieenden Hypothesen (H, / H,)

_ L(Spur|H,)
~ L(Spur|H,)

e Zwingt zur Beschreibung eines eindeutigen Szenarios fur
den Spurenfall, d.h. die Anzahl der beteiligten Spurenleger
muss fur jede Hypothese klar festgelegt werden.

« Erlaubt die Angabe des Beweiswertes einer Spur in Bezug
auf die Beteiligung eines beschuldigten Spurenlegers



Empfehlung 7.

 Wenn Allel-Dropout angenommen werden muss, um ein
Ergebnis aus Sicht der Hypothese des Staatsanwaltes
zu erklaren (Angeklagter = ab; Spur = a), dann muss das
vorhandene Allel klein genug sein (Peakhdhe/-flache),
um diese Annahme zu rechtfertigen.

 Wenn umgekehrt das vollstandige DNA-Profil einer Spur
erhalten wird, in dem die Allele sich sehr deutlich vom
Hintergrund abheben, so dass sich die Wahrschein-
lichkeit fr Dropout Pr(D)=0 nahert, dann wird die
Hypothese der Anklage nicht unterstitzt.
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Ziel der neuen DNA-Kommission:

 Beschreibung eines Ansatzes zur
biostatistischen Bewertung von DNA-
Profilen, bel denen Dropout- und Dropin-
Ereignisse moglich sind, unter Anwendung
probabilistischer Verfahren

* Beispielhafte Darstellung auf der Basis
eines Ein-Personen-Profils mit einem
Dropout- und einem Dropin-Ereignis




Dropout
e Tatverdachtiger (TV)

o Spur (S)

Dropout?

a v

= Ubereinstimmung??



Betrachtungsweisen

e Der klassische LQ (binares Modell) erlaubt
nur zwel Moglichkeiten

LQ = . oder LQ = 0
2 papb 2 papb
(=Einschluss) (=Ausschluss)

e Das probabilistische Modell erlaubt

n
LQ =
2 PaPs

far O<n<l



Dropout und Dropin

* Dropout-Wahrscheinlichkeit: Pr(D)

— empirisch bestimmbar z.B. durch wiederholte
STR-Analysen bekannter DNA-Proben mit
niedrigen Mengen < 200 pg

— z.B. mittels logistischer Regressionsanalyse
(Tvedebrink et al., FSI Genetics 2009, 2012)

* Dropin-Wahrscheinlichkeit: Pr(C)

— empirisch bestimmbar z.B. aus den Negativ-
Kontrollen der STR-Analysen

— Ausschluss echter Kontamination als Ursache




Szenario
e Tatverdachtiger (TV)

o Spur (S)

Dropout?

a v

= Ubereinstimmung??



Falls S von TV gelegt wurde (=H,), wie
kann dies erklart werden?

» Unter der Annahme, dass H, wahr ist,
— gibt es kein Dropout fur Allel a mit der
Wahrscheinlichkeit 1-Pr(D)=Pr(D)

— gibt es ein Dropout fur Allel b mit der

Wahrscheinlichkeit Pr(D)

— muss auch Dropin berlcksichtigt werden;
da kein Dropin beobachtet wurde, gilt hier die
Wahrscheinlichkeit 1—Pr(C) = Pr(C)




Falls S von TV gelegt wurde (=H,), wie
kann dies erklart werden?

* Unter der Annahme, dass H, wahr ist,
entspricht diese Wahrscheinlichkeit
dem Produkt

Pr(D)-Pr(D)-Pr(C)



Falls S nicht von TV gelegt wurde (=H,)),
welche Genotypen mussen beachtet werden,
die zur Spur beigetragen haben konnen?

1.
2.

Homozygot aa, kein Dropout, kein Dropin

Heterozygot a + unbekanntes Allel Q mit
Dropout, kein Dropin

Dropin von a, und Dropout eines
homozygot vorliegenden Allels Q

Dropin von a, und Dropout der
heterozygot vorliegenden Allele Q und Q'



Falls S nicht von TV gelegt wurde
(=H,)), wie kann dies erklart werden?

» Unter der Annahme, dass H,, wahr ist,
entspricht diese Wahrscheinlichkeit
der Summe dieser vier Produkte:

p2 Pr(D,) Pr(C) +2p, p, Pr(D) Pr(D) Pr(C) + p3 Pr(D,) Pr(C) p, +2pyo Pr(D)? Pr(C) p,



Abhangigkeit des LQ von Pr(D)
bel einem Dropout-Ereignis

SN

2p rule applied
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Beispiel: p,=0,135 Pr(C)=0,05 0=<Pr(D) =1



Dropout und Dropin

TV

Spur

kein Dropout Dropout? Dro'pin?

= Ubereinstimmung?



Abhangigkeit des LQ von Pr(D)
bel einem Dropout- und einem Dropin-Ereignis

Beispiel: p,=0,135 Pr(C)=0,05 0=sPr(D) =1



ISFG  Intemational Society for Forensic Genatics www.isfg.org/Software

MEMEERSHIP ABOUT WOREING GROUPS MEETING PUBLICATIONS LINKS MEMEERS AREA

SOFI'WARE

FORENSIC SOFTWARE RESOURCES

Please note that the software in this section is not validated for casework and no warranty is provided for such a purpose. The ISFG is
supporting OPEN SOURCE software projects in forensic statistics, as well as freely accessible software packages offered to our
scientific comrmunity.

tHForensic DA Statistics website

FOpen source forensim package for B

HhdixtureCale w1 .2 Excel sheet

FMixture Analysis Excel sheet (for deconvolution)

HlikelLTD wer. 4.1 for B

FMixSER mixture separation software for B

1 DAMES for mikture calculation

FFamLink kinship software

F The bracket script (for replicated STR results)

FOMA commission recommendations 2012 Excel sheet for LR calculation considering dropout and dropin events

Recommendations 2012 of the ISFG DNA Commission

Gill P, Gusmao L., Haned H., Mayr WE ., Maorling M., Parson W, Prieto L., Prinz k., Schnei
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Supplementary data available: 3 Excel spreadshest for LR calculation including dropout and dropin events
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This spreadsheet simulates a likelihood ratio conditioned on probability of dropout and probability of drop-in

Prosecution bypothesis: Suspect (5)
Defernce hypothesis: Unkrown (L)
Instructions:

1) Simple example of one allele dropout

2} Input an allele freguency in cell E2 (for simplicity, we can only use one frequency whichis applied to both

alleles of the (ab) heterozygote)

3} Input an appropriate level of Cincell C2 (probability of drop-in). Alevel of 0,05 1= typical.,
4] Press the button below (it says 'press me') and the macro will plot the LR relative to the calculations in
below. We cycle through all possibilities of PrD 0 - 1 and produce the plot on the right from

this data.

5] 1f you want to, you can change probability of Dropout (D)in cell A2 to provide an exact LR incell 12,
6] Mote that Dbar and Char (probabilities of no-dropout or dropin are automatically updated

71 The second example alsouses vour input datain cells 22:02

The DNA profile from the crime stain looks like this:
a b

And the DNA profile from the reference sample (Suspect) looks like this:

Prosecution hypothesis: Suspect (5)
Defence hypothesis: UnknowniL)

Press Me .
SolF Hiis true then drocout of allele b must have ocourred
D Dbar C Cbar | p{allele frequency) LRnumerator | LEdenominator LR 2prule applied
nas © 0,05 005 V0,957 0,147 r 0,04513 " opmsz= | 122134 Lr=[3,704 R
dropout Fr dropin Fr an r 0,01729 prule
r r APPh e — — —— — — — — — — -
Jprule | 3,704 genotypes el 0,01054
" r 3.5
considered [ale} 0,00228
aq’ " o,00812
- - 3
This simulates S=ab and C=a - _
Pr[D]‘ AU derarm LR R= PrOIPAD) PC) =
T T P = = 7 7 =
@ @ 2prule 2P D P+ 2p p Pr PO Pr(Cr+ p Pl P p, + 2p PriD Prilhp, :?2,5 1
0,05 0045125 002007 22489 i 3,703703704 i 5 3z
0,1 10,0855 0,0304 2,8152 i 3703703704 o 2
r Notes: =
0,2 0,152 004778 35,1881 3703703704 =
0,5 0,1995 00608 35,2935 i 3703703704 i_ﬁl,S 8
r
0,4 0,225 0,06947 35,3013 3703703704 Input parameters in cells A2:F2
0,5 0,2375 0,07377 35,2471 i 3703703704 1
0,6 0,228 0,07372 31312 i 3703703704 > T " h
0,7 10,1995 006931 2,9305 i 3703703704 MEss ULLOrT Lo gerier ate grap aE
0,8 0,152 006055 2,5793 i 3703703704 ’
0,2 10,0855 0,04742 1,8842 i 3703703704 .
0,85  0,045125 0,03923% 1,2213 i 3703703704 ' ' ! '
q P 0 0,2 0,4 0,6 0,8

Probabhility of dropout




Was iIst zu tun?

Kriterien zur Qualitatsbewertung von DNA-
Profilen:

— Wann ist ein (Teil-)Profil mit moglichen
Dropout-Ereignissen noch auswertbar?

Laborspezifische Bestimmung der
Parameter Pr(D) und Pr(C)

Geeighete Software

Grundverstandnis des probabilistischen
Interpretationsansatzes

Fortbildung / Training !!
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In this map are displayed the forensic genetic institutions, performing research andfor
casework in the field, that gently have fulfilled the general ELROFORGEN-MoE questionnaire.
Each spot represents at least one institution and the size of the spot indicates the relative




