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Gemeinsame Empfehlungen der Projektgruppe ,Biostatistische
DNA-Berechnungen” und der Spurenkommission zur

biostatistischen Bewertung von DNA-analytischen Befunden

,ole bauen auf den bisherigen Empfehlungen der Spurenkommission
aus dem Jahr 2006 auf und bilden bei entsprechender Berticksichtigung
die Basis fiir eine Harmonisierung der Verfahrensweisen.
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Multiplex PCR: 17 Loci gleichzeitig
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Genetischer Fingerabdruck - einzigartig?
Aussagekraft eines Profils

DNA-Systeme=| D3513589 VWA= | FIBRA=| THOT=| SE33=| D8S1179% D215114 D185519 1751338 11954330 225112454 1248 D2s441 D1253014

Yal-Persons 14T | ATF190) 2040230 GG | 204219 914 | 284310 144182 192 | 10108 18:20= |F

@x
-
Hdufigkeit der einzelnen Merkmale eines Systems

Hdufigkeit der Merkmalskombination eines Systems

Hdufigkeit der Merkmalskombination aller Systeme

Produktregel (Voraussetzung: unabhdngige Vererbung)
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Genetischer Fingerabdruck - einzigartig?
Aussagekraft eines Profils

Heterozygoter Genotyp:
2 X f(Al) X f(AZ) D

2513350 D1954330 D2251045

Homozygoter Genotyp:

174200 | 140150 | 16160

fay?
D251338: 2x0,1x0,2 =0,04

D195433: 2x0,2x0,2=0,08
D2251045: 0,252 =0,0625

Produktregel: 0,0002

(1 von 25)
(1 von 12,5)
(1 von 16)

(1 von 5000) 5
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DNA-

D3S1358 VWA FIBRA THO1 SE33 D8S1179 | D21S11 D18S51 Amel
Systeme

242/
Sp.... AC | A77 AC | A AN | DA Nn o I/nNnon AN | 49D No | NN I AC V[Y

— Aus gutachterlicher Sicht besteht somlt —

Pe

— kein begriindeter Zweifel, —

« dass die Merkmale der Spur von Person X stammen. *

N

Spur 9/13 21125 14/15.2 15/15 16/17.3 12/ 14 11/13 17/18.3

Person 9/13 21/25 14/15.2 15/15 16/17.3 12/ 14 11/13 17/18.3

Die in der Spur und fir Person X festgestellten DNA-Merkmale
stimmen in den vergleichbaren Merkmalssystemen tberein.

Biostatistisch betragt die Haufigkeit der Ubereinstimmenden Merkmalskombination
wenigerals 1 zu ... Grenzwert >30 Milliarden

In einer Gruppe von mindestens ... zufallig ausgewahlten Personen ist eine Person
zu erwarten, die als Verursacher der Spur in Betracht kommt.
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Ausnahme:

Eineiige Zwilling zeigen (i.d.R.) identische Merkmalmuster |



Berechnung in Form von ,likelihood ratios™ (LRs)

Bedingung:

- Formulierung sinnvoller, sich ausschliefender Hypothesen

Wichtig (vor allem bei Mischungen):

- Beweiswert wird in Bezug auf konkrete Person(en)

berechnet
- verwandtschaftlich Beziehungen kénnen abgebildet werden

== immer unter der Annahme der kleinsten Anzahl
moglicher Spurenverursacher 8
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Die in der Spur und fur Person X nachgewiesenen DNA-Merkmale
stimmen in den vergleichbaren Merkmalssystemen tberein.

Die festgestellte Ubereinstimmung wird unter Gegeniiberstellung
folgender Hypothesen biostatistisch bewertet: Wer ist die

9
Hypothese A: Die DNA-Merkmale stammen von Person X. andere Person:

Hypothese B: Die DNA-Merkmale stammen von eine@ren Pe@
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.
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Frequenztabellen - aber welche ist die richtige?

=El/ROPE
mAlERICA
mCENTRAL_SOUTH_ASIA

EAST ASIA
MIDDLE_EAST
mOCEANLA
I I mAFRICA
3 I -u_ W
5 8 7 g g 9.3 10 1

1 12

popSTR Datenbank
http://spsmart.cesga.es/results.php 10
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GemdB den Empfehlungen

Welcome to STRIdER!

STRIdER (STRs for Identity ENFSI Reference Database) is the expanded and enhanced version of the ENFSI STRbASE (2004-2016). This curated online high quality
STR allele frequency population database enables scientifically reliable STR genotype probability estimates and provides quality control of autosomal STR data. A
suite of software tools has been developed at the Institute of Legal Medicine, Medical University of Innsbruck to scrutinize STR population data and thus increase the
quality of datasets to ensure reliable allele frequency estimates. STRIdER acts as frequency database and software platform for the development of novel tools for
STR data QC and other forensic analyses.

» - gepriifte Daten
- fur Europa: >7000 Datensdtze aus 19 Landern
- hdufigste Genotypkombination (16 Systeme) 10-Y7
- Allelhaufigkeiten in Europa sind sehr dghnlich
== als Berechnungsgrundlage fiir ganz Europa geeugnet
https://strider.online




GemdB den Empfehlungen ...

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

v Angabe der verwendeten Frequenzdaten (Versions-Nummer)
v 6gf. Nennung der verwendeten Software (Versions-Nummer)
bzw. Rechenmethode (Validierung, Ringversuche ...)
v' Berechnungen basieren auf der Annahme,
dass die betrachteten Personen unverwandt sind 12
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Mischspur

v biologisches Material von zwei oder mehr Personen

v" Untersuchung ergibt i.d.R. Mischprofil

Nachweis aller Merkmale der an der Mischung beteiligten Personen!

v' Fast immer moglich:
Direktvergleich mit Personenmustern

v' Nur in Ausnahmefdllen méglich:
Trennung des Material vor der DNA-Extraktion
Zuordnung einzelner Merkmale -



Mischspur mit Haupt- und
Nebenkomponente (Typ B)

L

Hauptkomponente kann wie 1-Personen-Spur
berechnet werden! 14



Bestimmung Mindestanzahl an

Spurenverursachern
Prinzip der
Ve..e,.f,ung; Mindestanzahl moglicher

Verursacher einer Spur
ldsst sich Uber die

/ﬁ/ maximale Anzahl der
N 2 Merkmale in einem DNA-
US> System bestimmen!

(&)

15
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Zwei-Personen-Mischung (Typ A)

DNA-Systemes [D351358] VWA= | FBRAK THO1=| SE3e [D8S1179[ D215114D18551] Amele
20 0N0NEIA 150060 | 174189 19422 6460 | 154190 | 104150 | 2043024 124210 XbXe

94930
TBT7 (1078 670 | 157087 | 1070 |20 T o
o | 19/088- @115 1322e | @B/ 21e XYY

r.1.1v
Schnorserkele | OB s | 2008

Mischung vollstdndig erklarbar durch die Merkmale
der beiden Vergleichspersonen.

16
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Szenario:

GS G.1965.BirgitPia gibt an, sie wurde mit einem Schnursenkel
fixiert. Der Schniirsenkel wurde in der Hosentasche des
K.1970.Gerhard gefunden.

Hypothese A: Die DNA-Merkmale stammen von K.1970.Gerhard und
G.1965.BirgitPia.

Hypothese B: Die DNA-Merkmale stammen von K.1970.Gerhard und
einer weiteren, nicht mit den beiden verwandten Person.

17
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Szenario:

GS G.1965.BirgitPia wurde mit dem Schnursenkel fixiert
aufgefunden.

Hypothese A: Die DNA-Merkmale stammen von G.1965.BirgitPia und
K.1970.Gerhard.

Hypothese B: Die DNA-Merkmale stammen von G.1965.BirgitPia und
einer weiteren, nicht mit den beiden verwandten Person.

18



Szenario:
Schnursenkel in Tatortnahe gefunden: Tatbezug?

Hypothese A: Die DNA-Merkmale stammen von G.1965.BirgitPia und
einer weiteren, nicht mit ihr verwandten Person.

Hypothese B: Die DNA-Merkmale stammen von zwei, nicht mit

G.1965.BirgitPia verwandten Personen.
... oder Formulierung der Hypothesen in Bezug auf K.1970.Gerhard

... oder doch verwandtschaftliche Verhaltnisse?

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



Mischspur

DNA-Systemeq D351358¢ VWA= | FIBRAz | THO1= | SE33s |D8S11794 D21S11a| D18S510 Amels
e T80T TA719) (10)-1-(% LT

Abrieh-2s 1&‘_’,’5‘; M‘; 21108/ f-“/- 1(13) %’1 15)/-16-/ X-/-(Y)a
24| DBn 28.2)a | 1{15)z 3 47-/-(20)

Person-A= 15:/16=| 14:/15=| 23:/-26= - | (44| DOES202Y M- | XY

( ) = Nebenkomponente

Die Merkmale der Person A finden sich
vollstdndig in der Mischung.

Person A ist als Mitverursacher der Mischung nicht
auszuschlieBen / kommt als Mitverursacher in Betracht!

Ggf. biostatistische Beurteilung / LR oder ...

20




Berechnung der Einschlusschance oder
eines RMNE (random man not excluded)

swurde  Berechnet den allgemeinen +
dedurt — Beweiswert der Spur!

In der M sen,
weses Kein Bezug zu den konkreten
paherit  Merkmalen einer Person! iegen.

In einer Gruppe von ... zufallig ausgewahlten Personen ist eine Person
zu erwarten, die als Mitverursacher der Mischspur in Betracht komynt.
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Mischspur

DNA-Systerne! D3513582| VWA= | FIBRA=| THO1= | SE33= | D8S1179:| D21S11= |D18S514  Amel
Person A= 174182 | 174105 214253  6/7= 13716% | 12415% | 29/30% | 10/[14s| X/X= [0
Spur-1= 14-£16-£171 157161 ?125:]’242 64949.3s| 13L108 HAZPAAIIS] 50,95 5y ﬁﬂg,{ Xtva |
s (18 s | 1g419s| {22724 oG 2iadn| - s

Sind Allele des Vergleichsmusters bei guter Spurenqualitat
und vergleichbaren Analysebedingungen reproduzierbar nicht
enthalten, liegt ein Ausschluss vor.

Die Merkmale der Person A finden sich
nicht vollstdndig in der Mischung.

Keine Hinweise auf das Vorhandensein von
biologischem Material von Person Al



LUDWIG-

MAXIMILIANS-

UNIVERSITAT

MUNCHEN Institut fUr Rechtsmedizin

Komplexe Mischung (KM)

DNA- D3S1358 VWA FIB THO1 SE33 Amel
Systeme — — — E—

14/15/16/

14/15/ 1/51/71/6 2129//22212// 5/6/7/8 | 18/20.2/22.2
Spur 1 16/ 17/ ’ /9/9.3/ /24.2/26.2/ X/!Y
18 /19 23 /24 /
18 10 27.2128.2/
/ 20 25/ 26 33.2

Bei mehr als drei Verursacher (Spur oder abgrenzbare Haupt-
komponente) sollte keine biostatistische Beurteilung erfolgen.

23
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Degradierte DNA

1-Personenprofil:Vergleichsprobe (ausreichend DNA, gute Qualitat)

AMEL | THM 21511 [D18551

T0 190 270

120004
SDDD:
4000 4 h

1]

27 Jahre alte Blutspur mit Schimmelantragungen (ausreichend DNA, degradiert)

E;—
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24
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Wenig DNA und degradiert ...
Allelic
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, e e =Y 6gf . nur verbale Beurteilung T,
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Grenzfillelll

v" informativere und sensitivere Verfahren fihren zu immer
mehr unvollstdndigen Profilen

v" trotzdem kann aber geniligend Information fiir eine bio-
statistische Bewertung vorliegen

v" Entscheidung erfolgt durch den Sachverstdndigen nach
Gesamtschau der Befunde

/ \

Systeme kennzeichnen und verbale Beurteilung
ggf. nicht beriicksichtigen

Die Vorgehensweise ist im Gutachten unter Nennung der betroffengn
Systeme und der Vorgehensweise darzulegen!l!
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Mehrfachbestimmung mit unterschiedlichen Kits

0oe
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www.promega.de 29
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Mehrfachbestimmung

Aussage (iber Belastbarkeit der Befunde
- Reproduzierbarkeit der Ergebnisse
- Signalintensitdten
- Befunde im stochastischen Bereich

Erkennen von Artefakten

Ergdnzen der Befunde

=) Sind weitere Analysen zur Verbesserung
der Befundlage notig?

30



Vollkontinuierliche Rechenmodelle

Eine neue Dimension der
biostatistischen Beurteilung

31



Empfehlungen | Published: 24 March 2010

Allgemeine Empfehlungen der Spurenkommission zur
statistischen Bewertung von DNA-Datenbank-Treffern

Recommendations of the German Stain Commission regarding the statistical evaluation of
matches following searches in the national DNA database

P.M. Schneider ™ H. Schneider, R. Fimmers, W. Keil, G. Molsberger, W. Pflug, T. Rothamel, M. Eckert, H.
Pfeiffer, B. Brinkmann & als Mitglieder der Spurenkommission, der gemeinsamen Kommission

rechtsmedizinischer und kriminaltechnischer Institute

Rechtsmedizin 20, 111-115 (2010) ‘ Cite this article

Hdufigkeit der
Merkmalskombination

Treffer <¢am) Zufall

32
Datenbankgrofle



— Abschdtzung mit welcher Haufigkeit bei dieser
Konstellation mit einem zufdlligen Treffer, d.h.
einem Treffer obwohl der wahre
Spurenverursacher nicht in der Datenbank
gespeichert ist, gerechnet werden muss.

— In wie vielen gleichgelagerten Fdllen ist mit
einem zufdlligen Treffer und somit einer
Fehlentscheidung zu rechnen

33
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DNA- D3S1358 VWA FIBRA THO1 SE33 D8S1179 | D21SM11 D18S51 Amel
Systeme

24.2/

Spur 15/17 15/16 19/ 24 9.3/9.3 27 9 12/13 28 /30 14 /15 XY
24.2/

Person 15/17 15/16 19/ 24 9.3/9.3 27 9 12/13 28 /30 14 /15 XY

S;I/Dsl;l:r;e D16S539 | D2S1338 | D19S433 | D22S1045 | D1S1656 D10S1248 D2S441 D12S391

Spur 9/13 21/25 14/15.2 15/15 16/17.3 12/ 14 11/13 17/18.3

Person 9/13 21/25 14/15.2 15/15 16/17.3 12/ 14 11/13 17/18.3

34
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SDNA_ D3S1358 VWA FIBRA THO1 SE33 D8S1179 | D21S11 D18S51 Amel

ysteme

Spur 15717 15/16 19/24 St i BLE 2247'.22/ 12/13 28 /30 14 /15 XY

Person n.a. 15/16 19/24 9.3/9.3 2247'.22/ n.a. 28 /30 n.a. n.a.
SDNA_ D16S539 D2S1338 D19S433 D22S1045 D1S1656 D10S1248 D2S441 D12S391
ysteme

Spur 9/13 21/25 14/15.2 15/15 16/17.3 12/14 11/13 17/18.3

Person n.a. n.a. n.a. n.a. n.a. n.a. n.a. n.a.
Hdufigkeit der Ubereinstimmenden Systeme: 1 x 107
Datenbankgrofe: 1.000.000 Personendatensdtze
Fehlentscheidung : 1x in 10 Fdllen 35




