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1 Einleitung

Die forensische DNA-Analyse hat sich
als Untersuchungsverfahren bei Straf-
prozessen etabliert. Sie bietet den Er-
mittlungs- und Justizbehérden die Mog-
lichkeit eines durch eine biostatistische
Berechnung bewertbaren Sachbewei-
ses. Daher kommt den Ergebnissen der
forensischen DNA-Analyse im Strafver-
fahren eine bedeutende Rolle bei der
richterlichen Entscheidungsfindung zu.

In den letzten Jahren hat sich der
Trend verstirkt, dass die Justizbehérden
entsprechende biostatistische Berech-
nungen und zugehorige Erlduterungen
einfordern. Abhingig vom Berechnungs-
ansatz und den verwendeten Allelfre-
quenzen bzw. Populationsdaten kénnen
biostatistische Berechnungen trotz glei-
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Abb. 1 A Imbalancen bei Minimalspuren. Die Abbildung zeigt 3 Beispiele fiir kritische Ergebnisse bei einer Einzelspur. Stell-
vertretend flir das jeweilige Gesamtprofil werden 4 Merkmalssysteme (MMS) schematisch dargestellt. Allele werden als Bal-
ken (dunkelgrau) mitihren Signalintensitaten abgebildet. a Imbalance im MMS 2. Der Nachweis des 1. Allels (hellgrau) an der
Schwelle zurNachweisgrenze ldsst mehrere Interpretationsmdglichkeiten zu. Ein zu schwach amplifiziertes heterozygotes Al-
lel, ein bei der Analyse generiertes Artefakt (Drop-in-Ereignis) oder eine schwache Beimengung eines weiteren Spurenlegers
sind denkbar. Die ausgepréagte Imbalance im MMS 2 fiihrt zum Ausschluss dieses MMS von der Berechnung. b Extreme Imba-
lance im MMS 2. Der Nachweis des einzelnen Allelsim MMS (dunkelgrau) 13sst 2 Interpretationsmoglichkeiten zu. Ein homozy-
gotes Allel miteiner geringeren als derzu erwartenden Signalintensitdt oder ein Drop-out kommenin Betracht. Die Imbalance
im MMS 2 fiihrt zum Ausschluss dieses MMS von der Berechnung. cImbalance zwischen mehreren Merkmalssystemen bis hin
zum Drop-out-Ereignis. Mit zunehmender Amplikonldnge sinkt die Signalintensitat. In MMS 4 liegen die 2 nachgewiesenen
Allele (hellgrau) unterhalb der Nachweisgrenze. Entsprechend ist das MMS 4 von einer Berechnung auszuschlieen

cher Befunde durchaus zu unterschied-
lichen Werten fiithren.

In diesem Zusammenhang ist die He-
terogenitdt in der Bearbeitung biostatis-
tischer Fragestellungen im Rahmen von
DNA-Gutachten und bei deren Vertre-
tung vor Gericht als kritisch anzusehen.
Dies kann den hohen Stellenwert forensi-
scher DNA-Untersuchungen im Rahmen
von Strafprozessen beeintrichtigen.

‘ Rechtsmedizin

Die nachfolgenden Empfehlungen
sollen die Sachverstindigen bei der
Priifung einer Spur hinsichtlich der
Moglichkeit einer biostatistischen Be-
wertung und der Wahl eines geeigneten
Berechnungsansatzes unterstiitzen. Sie
bauen auf den bisherigen Empfehlungen
der Spurenkommission aus dem Jahr
2006 [12, 13] auf und bilden bei ent-
sprechender Beriicksichtigung die Basis

fiir eine Harmonisierung der Verfah-
rensweisen. Somit sorgen sie generell fiir
eine bessere Vergleichbarkeit der DNA-
Untersuchungsergebnisse im Strafver-
fahren.



Zusammenfassung - Abstract

2 Einordnung von Spuren und
Berechnungsansatz

Grundlage fiir biostatistische Bewertun-
gen bilden die in den Untersuchungsstel-
len generierten molekulargenetischen
Befunde. Die zu Erhebung und Dar-
stellung dieser Befunde erforderlichen
Regelungen obliegen den jeweiligen
Untersuchungsstellen und sind kein
Bestandteil der nachfolgenden Empfeh-
lungen.

Eine biostatistische Bewertung emp-
fiehlt sich lediglich bei Vorhandensein
von Vergleichsmustern und bezieht sich
nur auf Merkmalssysteme, in denen so-
wohl fiir die Spur als auch fiir das Ver-
gleichsmuster Ergebnisse vorliegen.

2.1 Prufkriterien

Unter Einbeziehung der folgenden Krite-
rien erfolgt die Priifung, ob eine Spur fiir
eine biostatistische Berechnung geeignet
ist.

Spurenqualitat

Es ist zunidchst zu priifen, ob in allen
Merkmalssystemen belastbare und sich
nicht widersprechende Analyseergebnis-
se vorliegen. In die Belastbarkeit eines
Befundes flieflen der Grad der Repro-
duzierbarkeit der erhobenen Merkmale
und deren gemessene Signalintensititen
ein. Auch DNA-Konzentrationsmessun-
gen konnen zusitzliche Informationen
liefern. Grundsitzlich sollte vor der Be-
rechnung einer Spur gepriift werden, ob
eine weitere Untersuchung des DNA-Ex-
traktes zur Verbesserung der Befundlage
beitragen kann.

Bei Minimalspuren oder bei degra-
diertem Spurenmaterial sind Vor- und
Nachpeaks sowie ,Drop-in“-Ereignisse
hiufig nur schwer von echten Allelen
zu unterscheiden. Zudem kann es zu
Imbalancen bis hin zu ,,Drop-out“-Er-
eignissen kommen (@ Abb. 1). Solche
qualititsmindernden Effekte erschweren
eine vergleichende Bewertung und kon-
nen ggf. eine sinnvolle biostatistische
Berechnung verhindern.

Ist in einzelnen Systemen die Belast-
barkeit eines Befundes nicht gegeben,
konnen diese Systeme entsprechend ge-
kennzeichnet und von einer biostatisti-
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Zusammenfassung

Die forensische DNA-Analyse liefert den
Ermittlungs- und Justizbehdrden in vielen
Fallen einen biostatistisch bewerteten Sach-
beweis. Diese Bewertung resultiert aus der
Anwendung von statistischen Modellen und
Berechnungsansétzen. Bisher unterscheiden
sich z. T. die in Deutschland verwendeten
Berechnungsansatze, sodass eine generelle
Vergleichbarkeit des Beweiswertes erschwert
wird. Diese Heterogenitét soll durch eine
einheitliche Vorgehensweise im Rahmen
der Erstellung von DNA-Gutachten und
deren Vertretung vor Gericht vermieden
werden. In enger Abstimmung zwischen
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Gemeinsame Empfehlungen der Projektgruppe ,Biostatistische
DNA-Berechnungen” und der Spurenkommission zur
biostatistischen Bewertung von DNA-analytischen Befunden

einer Projektgruppe der kriminaltechnischen
Institute und der Spurenkommission wurden
die nachfolgenden nationalen Empfehlungen
erarbeitet, welche die Sachverstandigen bei
der Priifung von DNA-Spuren hinsichtlich
der Mdglichkeit einer biostatistischen
Bewertung, der Wahl des geeigneten
Berechnungsansatzes und der Verbalisierung
des Berechnungsergebnisses unterstiitzen
sollen.

Schliisselworter
DNA - ,Short tandem repeats” - Biostatistische
Analyse - ,Likelihood ratio” - Sachbeweis

Abstract

Forensic DNA typing often provides law
enforcement agencies with statistically
evaluated evidence. In the course of assigning
such values statistical models come into use
and calculations are conducted. Currently,
these approaches partly differ among
German DNA typing laboratories so that
comparability of the weight of evidence

is hampered. This heterogeneity should

be avoided by harmonizing the general
procedure of evaluating and reporting DNA
typing results. In close coordination between

Joint recommendations of the project group “biostatistical DNA
calculations” and the Stain Commission on the biostatistical
assessment of DNA analytical results

a working group of forensic science institutes
(police) and the German Stain Commission

a set of national recommendations is
presented to support DNA experts in terms
of the evaluation process, the choice of

the calculation approach and the verbal
expression of statistical outcomes.

Keywords
DNA - Short tandem repeats - Biostatistical
analysis - Likelihood ratio - Evidence

schen Berechnung ausgenommen wer-
den (s. Abschn. ,,Grenzfille“). Die Kennt-
nis eines Vergleichsmusters darf keinen
Einfluss auf diese Entscheidung haben.

Spurenlegeranzahl
Sofern moglich, sollte die Mindestanzahl
der zur Spur beitragenden Spurenverur-
sacher angegeben werden. Dabei ist von
einer Mischspur auszugehen, wenn in
mindestens 2 Merkmalssystemen mehr
als 2 Allele nachgewiesen wurden.

Mit steigender Anzahl an Spurenver-
ursachern sinkt in der Regel die Spu-
renqualitdt. Sofern unter diesen Voraus-

setzungen in einer Spur oder in der ab-
grenzbaren Hauptkomponente mehr als
3 Personen zu postulieren sind, sollte von
einer biostatistischen Berechnung abge-
sehen werden.

Abgrenzbare Hauptkomponente

Handelt es sich um eine Mischspur, so
ist zu kldren, ob eine abgrenzbare Haupt-
komponente vorliegt. Diese kann aus den
Merkmalen einer oder mehrerer Perso-
nen bestehen. Die Hauptkomponente ei-
ner Spur kann auch dann Gegenstand
einer Berechnung sein, wenn zugleich
eine nur unvollstindig bewertbare Ne-
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Abb. 2 A Summationseffekte bei Mischspuren. Die Abbildung zeigt 2 Beispiele fiir Summationseffekte bei Mischspuren.
Stellvertretend fiir das jeweilige Gesamtprofil werden 4 Merkmalssysteme (MMS) schematisch dargestellt. Dunkelgrau Bal-
ken reprasentieren die Allele der Haupt- und hellgraue Balken die Allele der Nebenkomponente mit ihren Signalintensitaten.
a Summationseffekt bei einervon 2 Personen verursachten Mischspur.Im MMS 2 addieren sich 2 Allele der Nebenkomponente
(hellgrau) zu einem Signal, das eine mit den Allelen der Hauptkomponente vergleichbare Signalintensitét aufweist. Eine klare
Abgrenzung der Hauptkomponente ist nicht mehr moglich. Entsprechend ist das MMS 2 von einer Berechnung der Haupt-
komponente auszuschlieen. b Summationseffekte bei einer von mehreren Personen verursachten komplexen Mischspur.
Im MMS 2 addieren sich 4 Allele der Nebenkomponente (hellgrau) zu einem Signal, das eine mit den Allelen der Hauptkom-
ponente vergleichbare Signalintensitat aufweist. Eine klare Abgrenzung der Hauptkomponente ist nicht mehr mdglich. Ent-
sprechend ist das MMS 2 von einer Berechnung der Hauptkomponente auszuschlieBen

benkomponente im stochastischen Be-
reich vorhanden ist.

Die gesteigerte Sensitivitit der Analy-
semethoden fiithrt in der Praxis vermehrt
zu komplexen Spurenbildern. Um die-
ser Entwicklung gerecht zu werden, wird
die bisherige Empfehlung, nach der die
Hauptkomponente einer Mischspur des
»Iyps B“ ein ,durchgingiges Mindest-
Verhiltnis der Peakhdhen von ca. 4:1
(Haupt- zu Nebenkomponente) fiir alle
heterozygoten Systeme“ aufweisen sollte,
prézisiert [12, 13].

Es ist angemessen, in einer Spur von
einer abgrenzbaren Hauptkomponente
zu sprechen, wenn die Gesamtschau
aller Elektropherogramme dies zulésst,
obgleich einzelne Merkmalssysteme bei
isolierter Betrachtung die Anforderung

‘ Rechtsmedizin

4:1 nicht erfiilllen. Eine solche Haupt-
komponente kann durchaus fiir eine
biostatistische Berechnung geeignet sein.
Imbalancen und  Summationen
(B Abb. 2) mehrerer Signale koénnen
dazu fithren, dass in einzelnen Merk-
malssystemen eine Hauptkomponente
nicht mehr klar abgegrenzt werden
kann. Solche Merkmalssysteme konnen,
wenn die Gesamtschau aller Elektrophe-
rogramme dies zuldsst, entsprechend
gekennzeichnet und von einer biosta-
tistischen Berechnung ausgenommen
werden (s. Abschn. ,,Grenzfille).

2.2 Berechnungsansatze

Eignet sich eine Spur nach Priifung
der im Abschn. ,Priifkriterien® ange-

fihrten Kriterien zur biostatistischen
Berechnung, erfolgt der Abgleich mit
vorliegenden Vergleichsmustern.

Sofern die Allele eines Vergleichsmus-
ters vollstindig in der Spur enthalten
sind, empfiehlt sich die Wahl des Be-
rechnungsansatzes nach @ Abb. 3.

Sind bei eingeschrénkter Spurenqua-
litat nicht samtliche Allele eines gegebe-
nen Vergleichsmusters nachweisbar, ist
zupriifen, ob ein Grenzfall vorliegt (s. Ab-
schn. ,,Grenzfille®).

Sind Allele des Vergleichsmusters bei
guter Spurenqualitit und vergleichba-
ren Analysebedingungen reproduzierbar
nicht enthalten, liegt ein Ausschluss vor.

Entsprechend den Empfehlungen des
European Network of Forensic Science
Institutes (ENFSI, [2]) und der Inter-
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national Society for Forensic Genetics
(ISFG, [6]) sollten die Berechnungen vor-
zugsweise in Form einer ,likelihood ra-
tio“ (LR) vorgenommen werden. Dies
gilt, sofern eine Festlegung eindeutiger
und sinnvoller Hypothesen moglich ist.

Fir die Formulierung der jeweiligen Hy-
pothesen sollte jeweils die kleinste An-
zahl moglicher Spurenleger angenom-
men werden, die notwendig ist, um die
DNA-Merkmale der Spur unter der je-
weiligen Hypothese zu erkldren [5]. Da-

Abb. 3 <, Likelihood ra-
tio” als Berechnungsansatz
(Alternativen s. Abschn.
,Berechnungsansatze”).
Unter Beriicksichtigung
des Vergleichsmusters und
der jeweiligen Fragestel-
lung wird bestimmt, ob die
Hauptkomponente oder
die gesamte Spur Gegen-
stand der Berechnungiist

bei muss die Anzahl der Spurenleger
bei den gegeniibergestellten Hypothesen
nicht zwangsldufig tibereinstimmen.

Im Gegensatz zu anderen Berech-
nungsansitzen erlaubt es die Berechnung
einer LR, den Beweiswert des DNA-Be-
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Infobox 1  Formulierungsvor-
schlag: Vorbemerkungen.

Infobox2 Formulierungsvor-
schlag: Einzelspuren.

Grundlage der Berechnungen sind die im
Rahmen einer ENFSI-Studie festgestellten
Haufigkeiten der nachgewiesenen Allele in
der europdischen Bevdlkerung [4].

Die Ergebnisse der biostatistischen
Berechnungen basieren - sofern nicht anders
ausgewiesen — auf der Annahme, dass
zwischen den betrachteten Personen keine
verwandtschaftlichen Beziehungen bestehen.
Zur Berechnung wurde die Software XYZ
verwendet.

fundes in Bezug zu konkreten Personen
zu setzen. Dabei werden z. B. die indivi-
duellen Vergleichsmuster sowohl eines
Tatverdachtigen als auch eines Geschi-
digten als mogliche Spurenbeteiligte in
die Berechnungen einbezogen. Die Be-
rechnung der LR ermoglicht dariiber
hinaus, Wahrscheinlichkeitsverhaltnis-
se fur alternative Erklarungsszenari-
en aufzustellen (z.B. wenn zwischen
den postulierten Spurenbeteiligten ver-
wandtschaftliche Beziehungen zu be-
riicksichtigen sind).

Im Sinne der Harmonisierung wird
auch bei Einzelspuren oder abgrenzbaren
Hauptkomponenten einzelner Personen
die Berechnung einer LR empfohlen, ob-
gleich alternativbeidiesen Spuren gleich-
berechtigt die Haufigkeit der Merkmals-
kombination angegeben werden kann.

Fir Mischspuren, bei denen kei-
ne eindeutige und sinnvolle Hypo-
thesenbildung moglich ist, kann die
Einschlusschance (,random man not
excluded, RMNE) berechnet werden.
Dies ist z.B. der Fall, wenn die Spur
eine angemessene Abschitzung der An-
zahl beteiligter Spurenverursacher nicht
zuldsst.

2.3 Grenzfille

Die hohere Sensitivitit der heutigen
Analyse-Kits und -Gerite hat zu der pa-
radoxen Situation gefiihrt, dass trotz ver-
besserter Befundsituation zunehmend
unvollstindig bewertbare Spuren auftre-
ten. Einige dieser gemif} den bisherigen
Empfehlungen der Spurenkommission
als ,,Typ C“ klassifizierten Spuren wei-
sen jedoch aufgrund der gestiegenen
Anzahl untersuchter Merkmalssyste-

‘ Rechtsmedizin

Die in der Spur und fiir Person X
nachgewiesenen DNA-Merkmale stimmen
in den vergleichbaren Merkmalssystemen
liberein.

Die festgestellte Ubereinstimmung wird unter
Gegeniiberstellung folgender Hypothesen
biostatistisch bewertet:

Hypothese A: Die DNA-Merkmale stammen
von Person X.

Hypothese B: Die DNA-Merkmale stammen
von einer anderen Person, die nicht mit
Person X verwandt ist.

Die in der Spur nachgewiesenen Merkmale
sind bei Zutreffen der Hypothese A ...-mal
wahrscheinlicher zu beobachten als bei
Zutreffen von Hypothese B.

me geniigend Informationen fiir eine
biostatistische Bewertung auf.

Fiir diese Grenzfille wurde die nach-
folgende Empfehlung formuliert, die den
Umgang mit derartigen Spuren in der
Praxis berticksichtigt.

Sind Spuren aufgrund negativ wirken-
der Effekte in einigen Merkmalssystemen
vermutlich nur unvollstindig darstell-
bar (z.B. fehlende lingere Amplikons,
vereinzelte stochastische Effekte, geringe
Signalintensititen), kann im Einzelfall
dennoch eine Berechnung erfolgen. Glei-
ches gilt fur Spuren, bei denen durch
Summationseffekte der Beimengungen
die Hauptkomponente nicht in jedem
Merkmalssystem eindeutig zu erkennen
ist. Die Entscheidung hieriiber hat der
Sachverstandige in der Gesamtschau al-
ler Elektropherogramme zu treffen. Es
ist zu priifen, ob die fraglichen Merk-
malssysteme nicht zu einem Ausschluss

! Sofern der Schwellenwert von 30 Mrd. (s. Ab-
schn. ,Schwellenwert zur statistisch begriind-
baren Zuordnung von Spuren”) iiberschritten

wird, kann eine Befundinterpretation im Sinne
von ,Aus gutachterlicher Sicht besteht somit

kein begriindeter Zweifel, dass die Merkmale

der Spur von Person X (ggf. und ...) stammen.”
folgen.

Bei deutlich niedrigeren LR-Werten ist
das verbale Pradikat abzuschwéchen. Die
detaillierte Abstufung von Wahrscheinlichkeits-
verhdltnissen und deren verbale Bewertung
sind derzeit Gegenstand einer wissenschaftli-
chen Diskussion [2]. Zu diesem Zeitpunkt kann
daher keine detaillierte Bewertungsskala zur
Befundinterpretation von LR-Werten vorgelegt
werden.

der Vergleichsperson fithren wiirden
oder grundlegende Annahmen zur Spur
bzw. Spurenkomponente (z.B. Anzahl
der Spurenleger) infrage stellen.

Es wird daher empfohlen, bei der Be-
rechnung solcher Spuren die betroffenen
Merkmalssysteme nicht zu berticksichti-
genund gemafl @ Abb. 3 zuverfahren. Die
Entscheidung, ein Merkmalssystem nicht
in die Berechnung einzubeziehen, muss
unabhingig vom Vergleichsmuster einer
fraglich spurenbeteiligten Person erfol-
gen. Die Anzahl nicht beriicksichtigter
Merkmalssysteme ist auf ein Minimum
zu begrenzen. Die Vorgehensweise ist im
Gutachten unter Auflistung der betroffe-
nen Merkmalssysteme darzustellen.

Das Ausklammern einzelner Merk-
malssysteme unter den vorab genann-
ten Voraussetzungen wird bis zur Ver-
fiigbarkeit wissenschaftlich akzeptierter,
praktikabler und somit konsensfdhiger
Ansitze als hinnehmbar erachtet. Diese
Empfehlung gilt ausdriicklich nicht fiir
Spuren mit wenig belastbaren Analyseer-
gebnissen. In diesen Féllen wird lediglich
eine verbale Interpretation ohne biosta-
tistische Berechnungen empfohlen.

Gegenwirtig werden in der foren-
sisch-genetischen Forschung verschie-
dene alternative Berechnungsansitze
zur Berticksichtigung von Drop-in- und
Drop-out-Ereignissen diskutiert; bisher
wurde hier noch kein Konsens erzielt [1,
7-9]. Sollten zukiinftig belastbare, vali-
de Berechnungsmodelle verfiigbar sein,
miissen die vorliegenden Empfehlungen
aktualisiert werden.

3 Verbalisierung biostatistischer
Berechnungen

Sofern eine biostatistische Bewertung

Teil der gutachterlichen Auflerung ist,

sollten Angaben zu folgenden Punkten

gemacht werden:

= verwendete Allelfrequenzen (s. Ab-
schn. ,Referenzpopulation®),

= verwendete Rechenmethode,

= verwendete Software,

== Besonderheiten bei der Betrachtung
blutsverwandter Personen.

Ein entsprechender Formulierungsvor-
schlag findet sich in B Infobox 1.



Infobox3 Formulierungsvor-
schlag: Mischspuren (hier beispiel-
haft Zwei-Personen-Mischspur).

Infobox4 Formulierungsvor-
schlag: Berechnungen auf RMNE-
Grundlage.

Die in der Spur nachgewiesenen Merkmale
lassen sich durch Person X und eine weitere
Person vollstandig erklaren.

Die festgestellte Ubereinstimmung wird unter
Gegeniiberstellung folgender Hypothesen
biostatistisch bewertet:

Hypothese A: Die DNA-Merkmale stammen
von Person X und einer weiteren Person, die
nicht mit Person X verwandt ist.

Hypothese B: Die DNA-Merkmale stammen
von 2 anderen unverwandten Personen, die
nicht mit Person X verwandt sind.

Die in der Spur nachgewiesenen Merkmale
sind bei Zutreffen der Hypothese A ...-mal
wahrscheinlicher zu beobachten als bei
Zutreffen von Hypothese B.

3.1 Likelihood ratio

Zur Darstellung der Ergebnisse von Be-
rechnungen auf Grundlage der LR wird
folgendes Prozedere empfohlen:

1. Darstellung des Befundes; im Be-
darfsfall Bewertung der Spurenquali-
tat,

2. Mitteilung der entsprechenden
Ubereinstimmung von Merkmalen
des Vergleichsmusters mit dem
Spurenbefund,

3. Benennung der zugrunde gelegten,
sinnvollen und sich gegenseitig
ausschlieflenden Hypothesen; ggf.
Verweis auf die Moglichkeit der
Betrachtung weiterer Hypothesen,

4. Mitteilung der errechneten LR,

5. Befundinterpretation.

Entsprechende Formulierungsvorschla-
ge finden sich in den @ Infoboxen 2 und
3.

3.2 Einschlusschance, ,random
man not excluded”

Zur Darstellung der Ergebnisse von Be-
rechnungen auf Grundlage von RMNE
wird folgendes Prozedere empfohlen:

1. Darstellung des Befundes; im Be-
darfsfall Bewertung der Spurenquali-
tat,

2. Mitteilung der entsprechenden
Ubereinstimmung von Merkmalen
des Vergleichsmusters mit dem
Spurenbefund,

Es wurden DNA-Merkmale in Form einer
Mischspur festgestellt, die durch mindestens
2 Personen verursacht wurde.

In der Mischspur wurden samtliche DNA-
Merkmale nachgewiesen, wie sie auch
Person X aufweist.

Daher ist Person X als Mitverursacher der Spur
nicht auszuschlieen.

In einer Gruppe von ... zuféllig ausgewdhlten
Personen ist eine Person zu erwarten, die als
Mitverursacher der Mischspur in Betracht
kommt.

3. Mitteilung des errechneten RMNE-
Wertes.

Ein entsprechender Formulierungsvor-
schlag findet sich in @ Infobox 4.

3.3 Haufigkeit der Merkmalskom-
bination

Zur Darstellung der Ergebnisse von

Berechnungen auf Grundlage der Héu-

figkeit einer Merkmalskombination wird

folgendes Prozedere empfohlen:

1. Darstellung des Befundes; im Be-
darfsfall Bewertung der Spurenquali-
tat,

2. Mitteilung der entsprechenden
Ubereinstimmung von Merkmalen
des Vergleichsmusters mit dem
Spurenbefund,

3. Mitteilung des Wertes der Haufigkeit
der Merkmalskombination,

4. Befundinterpretation.

Ein entsprechender Formulierungsvor-
schlag findet sich in @ Infobox 5.

4 Konventionen

4.1 Referenzpopulation

Eine wesentliche Voraussetzung fiir ver-
gleichbare Ergebnisse biostatistischer Be-
rechnungen ist die gemeinsame Nutzung
einer geeigneten Populationsstudie. Die-
se Studie hat den entsprechenden wis-
senschaftlichen Kriterien beziiglich Aus-
wahl der Population, Stichprobengréfle
und Qualitit der erhobenen Daten zu

Infobox 5 Formulierungs-
vorschlag: Berechnungen auf
Grundlage der Haufigkeit einer
Merkmalskombination.

Die in der Spur und fiir Person X
festgestellten DNA-Merkmale stimmen in den
vergleichbaren Merkmalssystemen iiberein.
Biostatistisch betragt die Haufigkeit der
ibereinstimmenden Merkmalskombination
wenigerals 1zu...

In einer Gruppe von mindestens ... zufallig
ausgewahlten Personen ist eine Person zu
erwarten, die als Verursacher der Spur in
Betracht kommt (siehe FuBRnote 1).

geniigen und sollte frei zugénglich pu-
bliziert sein.

Im Rahmen einer ENFSI-Populati-
onsstudie unter Einbeziehung Deutsch-
lands wurden umfangreiche Daten er-
hoben. Es wird ausdriicklich der ein-
heitliche Gebrauch dieser europiischen
Allelfrequenzen unter Angabe der ver-
wendeten Version empfohlen [4].

Der Gebrauch einer anderen Ver-
gleichspopulation wire lediglich ge-
rechtfertigt, wenn als Spurenverursa-
cher ausschliellich Angehorige einer
bestimmten ethnischen Herkunft in
Betracht kommen [11].

4.2 Berechnung seltener Allele

Bei Vorliegen seltener Allele wird emp-
fohlen, eine minimale Allelfrequenz in
der Rechnung zu berticksichtigen, die
Bezug auf die Grofle der verwendeten
Populationsstudie nehmen sollte. Ent-
sprechendlésst sich die Minimalfrequenz
nach [10] ermitteln:

fmin =
5
2 - Anzahl der untersuchten Personen

Unterschreitet fmin den Wert von
0,001, sollte als Minimalfrequenz jedoch
0,001 verwendet werden.

4.3 Schwellenwert zur statistisch
begriindbaren Zuordnung von
Spuren

Mit der routinemifligen Untersuchung
von 16 Merkmalssystemen werden

Rechtsmedizin ‘



Empfehlungen

bei biostatistischen Berechnungen von
Standardkonstellationen® enorme Zah-
lenwerte erreicht. Bereits bei einer Un-
tersuchung von 12 Merkmalssystemen
(European Standard Set, [3]) werden bei
Einzelspuren in jedem Fall Zahlenwerte
erreicht, die 30 Mrd. tibersteigen.
Ergebnisse im Milliardenbereich bie-
ten bereits ein derartiges Maf$ an Sicher-
heit bei der Zuordnung von Spuren, dass
hohere Zahlenwerte die Aussage quali-
tativ nur noch unwesentlich verdndern.
Fir biostatistische Berechnungen bei
Einzelspuren wird daher die Einfithrung
eines einheitlichen Schwellenwertes von
30 Mrd. empfohlen; hier kann auf die Be-
rechnung und Angabe des tatsichlichen
Zahlenwertes verzichtet werden.

5 Weitere Aspekte

5.1 DatenbankgroRe

Die Frage nach der Hiufigkeit bzw. Wahr-
scheinlichkeit eines beobachteten DNA-
Merkmalsprofils ist eine andere als die
Frage nach der Wahrscheinlichkeit, mit
welcher dieses DNA-Merkmalsprofil zu
einem Treffer in einer konkreten Daten-
bank fithren wiirde. Die erste Frage stellt
den Informationsgehalt einer Spur in den
Vordergrund, die zweite Frage zieltauf die
Grofle und Zusammensetzung der kon-
kreten Datenbank ab. Erst die Frage nach
der Zufilligkeit eines Datenbanktreffers
begriindet die Berticksichtigung der Da-
tenbankgrofle [14, 15].

Insbesondere bei Datenbanktreffern,
die nur auf Ubereinstimmungen in we-
nigen Systemen beruhen, muss auf die
Maoglichkeit eines zufalligen Treffers hin-
gewiesen werden.

5.2 Software

Die Berechnung komplexer biostatisti-
scher Fragestellungen erfordert den Ein-
satzvon geeigneter Software. Esistsicher-
zustellen, dass die eingesetzte Software
eine ausreichend dokumentierte Berech-
nung nach den oben angegebenen Ver-

2 Berechnung der LR einer Einzelspur mit einer
Vergleichsperson gegen eine unverwandte
Person bzw. Berechnung der Haufigkeit einer
Einzelspur.

Rechtsmedizin

fahren erlaubt. Die von der Software ver-
wendeten Algorithmen sollen nachvoll-
ziehbar ausgewiesen und die eingesetzte
Software fiir die jeweilige Anwendung
ausreichend validiert sein.
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