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Hinfiihrung

In einem parallel publizierten Beitrag [23]
werden mit Hilfe komplexer DNA-Misch-
spuren bekannter Zusammensetzung Ar-
beitsweise und Anwendung vollkontinu-
ierlicher Modelle (VKM) untersucht. Proba-
bilistische biostatistische Verfahren bieten
gegeniiber der klassischen bindren Metho-
de Vorteile bei der Bewertung von DNA-
Spuren, da hiermit auch unvollstandige
Profile analysiert werden kénnen. Fir ei-
ne harmonisierte Anwendung von VKM ist
es erforderlich, entsprechende Rahmenbe-
dingungen zu definieren und auch deren
Grenzen aufzuzeigen. Imvorliegenden Bei-
trag werden konkrete Empfehlungen fiir
die Einfiihrung und Verwendung von VKM

formuliert sowie Vorschldge zu Ergebnis-
darstellung und -bewertung unterbreitet.

Einleitung

Die forensische DNA-Analyse hat sich als
Untersuchungsverfahren bei Strafprozes-
sen etabliert. Sie bietet den Ermittlungs-
und Justizbehdrden die Méglichkeit, einen
Sachbeweis durch eine biostatistische Be-
rechnung objektiv zu bewerten. Daher
kommt den Ergebnissen der forensischen
DNA-Analyse im Strafverfahren eine be-
deutende Rolle bei der richterlichen Ent-
scheidungsfindung zu.

Zunehmend werden im Rahmen von
Strafverfahren auch Mischspuren unter-
sucht, die minimale Spurenanteile enthal-
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Zusammenfassung

ten oder deren molekulargenetische Ana-
lyse zu komplexen Befunden - oft im
Bereich der Nachweisgrenzen — fiihren.
DieInterpretation solcher DNA-Spuren war
bisher zumeist lediglich in verbaler Form
moglich, da klassische Berechnungsme-
thoden viele der hier zugrunde liegenden
Faktoren nicht beriicksichtigen.

Empfehlungen fiirden Umgang mit sol-
chen DNA-Spuren wurden seitens der Pro-
jektgruppe ,Biostatistische DNA-Berech-
nungen”der Landeskriminaldmterund des
Bundeskriminalamtes sowie der Spuren-
kommission der Deutschen Gesellschaft
fiir Rechtsmedizin 2006 und 2016 publi-
ziert [19, 24]. In den Empfehlungen von
2016 wurden DNA-Spuren mit nicht voll-
standig auswertbaren DNA-Merkmalssys-
temen als ,Grenzfille” definiert. Fiir sol-
che DNA-Spuren wurde im Sinne einer
Ubergangsregelung bis auf Weiteres ei-
ne Berechnung unter Ausschluss der un-
vollstandig auswertbaren Merkmalssyste-
me unter bestimmten Voraussetzungenals
hinnehmbar erachtet [24].

Die Entwicklung sogenannter vollkon-
tinuierlicher Modelle (VKM) fiir die bio-
statistische Bewertung DNA-analytischer
Befunde macht diese Ubergangsregelung
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Die biostatistische Bewertung DNA-analytischer Befunde unterstiitzt Gerichte bei der
Einschatzung des Beweiswertes hinsichtlich einer mdglichen Spurenbeteiligung durch
eine zu betrachtende Person (engl. ,Person Of Interest”; POI). Um die Vergleichbarkeit
derartiger Berechnungen auf Grundlage etablierter wissenschaftlicher Standards zu

gewahrleisten, wurden bereits in der Vergangenheit entsprechende Empfehlungen im

nationalen Konsens formuliert.

Schliisselworter

Forensische Biostatistik

Mit Einfiihrung sog. vollkontinuierlicher Modelle (VKM) fiir die probabilistische
Genotypisierung, die u.a. die Signalintensitdten eines Elektropherogramms
beriicksichtigen, wurde eine Erganzung zu den damaligen Empfehlungen erforderlich.
VKM erlauben eine biostatistische Bewertung von Spuren mit méglichen Drop-in-
und Drop-out-Ereignissen und wahrscheinlichkeitsbasierte Prognosen der zu einer
Mischspur beitragenden Genotypen (,Deconvolution”).

Die vorliegende Verdffentlichung enthdlt Empfehlungen zum Einsatz VKM-

basierter Software und zur Berichterstattung vollkontinuierlicher LR-Werte

(engl. ,Fully Continuous Likelihood Ratios”; LRx). Sie empfiehlt bei schwierig

zu interpretierenden Befunden eine VKM-Berechnung zur Bewertung einer
Spurenlegerschaft. Die VKM-Berechnung ersetzt die bisher in Ausnahmefallen als
hinnehmbar erachtete Vorgehensweise einer bindren Berechnung unter Ausklammern
einzelner Merkmalssysteme. Der Einsatz von VKM erfordert eine umfassende
Anwenderschulung sowie eine Validierung und Verifizierung gemaR den Vorgaben der
Programmanbieter. Mit der Empfehlung von LR¢-Schwellenwerten soll eine sichere,
vergleichbare Anwendung von VKM gewahrleistet werden.

Probabilistische Genotypisierung - Deconvolution - Likelihood Ratio - DNA-Sachbeweis -

nun weitgehend entbehrlich. VKM ermdg-
lichen es bis zu einem gewissen Grad, bio-
statistische Bewertungen von unvollstén-
dig auswertbaren DNA-Spuren unter An-
gabe vollkontinuierlicher LR¢-Werte (,Fully
Continuous Likelihood Ratios”) vorzuneh-
men. Damit lassen sich nun auch DNA-
Spuren mit Drop-in-/Drop-out-Ereignissen
biostatistisch angemessen bewerten [1, 7,
8,13, 211.

Die hier vorgelegten Empfehlungen
bauen auf den bereits publizierten Emp-
fehlungen von 2016 sowie denim Rahmen
der Projektgruppenarbeit erworbenen ex-
perimentellen Erfahrungen [23] auf. Sie
wurden von der Projektgruppe ,Biosta-
tistische DNA-Berechnungen” in Zusam-
menarbeit mit der Spurenkommission er-
arbeitet. Sie sollen Sachverstandige beim
Gebrauch von VKM fiir investigative und
evaluative Untersuchungen unterstiitzen
und bei der Berechnung, Bewertung und
Darstellung von LR¢-Werten Handlungs-
sicherheit geben. Bei entsprechender
Beriicksichtigung bilden sie die Basis fiir
eine harmonisierte Verfahrensweise zur
Begutachtung vollkontinuierlich bewer-
teter DNA-analytischer Spurenbefunde.

Grundprinzip vollkontinuierlicher
Modelle

Bei der vollkontinuierlichen Modellierung
werden DNA-analytische Messdaten, wie
sie bei der STR-Analyse mittels Kapillar-
elektrophorese (CE) oder massiv paralleler
Sequenzierung (MPS) entstehen, mit ma-
thematischen Mitteln nachgebildet. Dazu
werden wahrscheinlichkeitstheoretische
(probabilistische) Modelle benutzt, die
Genotyp-Konstellationen und die nachfol-
gend beschriebenen Parameter kontinu-
ierlich variieren und unter verschiedenen
Hypothesen die bedingte Wahrscheinlich-
keit (engl. ,Likelihood”) der beobachteten
genetischen Daten beschreiben [13].
Wesentlicher Bestandteil eines VKM-
Programm-spezifischen  Rechenmodells
sind Parameter, Uber die das Modell
den Daten angepasst wird. Nicht alle
Programme verfiigen zwangslaufig Gber
identische Eigenschaften. Als wesentliche
Parameter sind zu nennen:
— Anzahl der Spurenverursacher
- Genotypen der einzelnen Spurenverur-
sacher
— DNA-Mengen der einzelnen Spuren-
verursacher



— Degradation der DNA (der einzelnen
Spurenverursacher)

— DNA-Fragmentlangen der jeweiligen
Loci bzw. Allele

- locusspezifische ,Stutterpeaks”

- locusspezifische Amplifikationseffizi-
enzen

- Drop-in- und Drop-out-Wahrschein-
lichkeiten

Eine Veranderung der Parameter fiihrt zu
einer Veranderung der Likelihood. Je nach
Methode wird ein Teil der Parameter vorab
lber laborspezifische Validierungen fest-
gelegt und in der Folge nicht mehr ver-
andert. Im Rahmen eines Optimierungs-
prozesses werden die weiteren Parameter
und Genotyp-Konstellationen variiert, bis
das mathematische Modell die gemesse-
nen Daten bestmdglich erklart.

Der rechentechnische Aufwand fiir die
Maximierung steigt dabei mit Komplexitat
der Verfahren und Anzahl der zu schat-
zenden Parameter an. Insbesondere eine
steigende Anzahl an Spurenverursachern
fiihrt zu deutlich verlangerten Rechenzei-
ten.

Optimierungsverfahren, wie z.B. das
Markov-Chain-Monte-Carlo(MCMC)-Ver-
fahren, benutzen dabei einen zufallsge-
steuerten Prozess, der den sogenann-
ten Parameterraum (die Gesamtheit al-
ler Parameterkombinationen) nach der
maximalen Likelihood durchsucht [21].
Idealerweise erfolgt dies mit so vielen
Prozessschritten, dass weitere Kombina-
tionen von Genotypen und Parametern
nicht mehr zu signifikanten Verbesserun-
gen beider mathematischen Modellierung
des Elektropherogramms fiihren.

Da in der Suche nach dem Maximum
eine Zufallskomponente enthalten ist,
wird das Ergebnis bei unabhangigen, mit
unterschiedlichen  Zufallskomponenten
durchgefiihrten Wiederholungsrechnun-
genzwarim vergleichbaren Bereich liegen,
grundsatzlich aber leicht unterschiedlich
sein [1].

Eine spezielle Funktion von VKM kann
die Zerlegung einer Mischspur in Einzel-
komponenten sein (engl. ,Deconvoluti-
on”). Curran beschrieb bereits 2008 das
Prinzip der Deconvolution von Misch-
spuren in ihre wahrscheinlichsten Ein-
zelkomponenten [10]. Dieses Prinzip ist
in den gangigen VKM implementiert. In

gunstigen Fallen ermdglicht ein VKM mit
hinreichender Sicherheit eine Zuordnung
der nachgewiesenen Allele einer Misch-
spur zu bestimmten Genotypen (von
bekannten oder unbekannten Personen;
s. Deconvolution).

Anwendungsbereich

Generell sind sowohl vollstandig auswert-
bare Einzel- und Mischspuren als auch
Mischspuren mit méglichen Drop-in- und
Drop-out-Effekten mit VKM berechenbar.

Fiir vollstandig auswertbare Einzel-
und Mischspuren ist eine Berechnung mit
einem bindren Modell jedoch weiterhin
praktikabel. VKM verwenden dabei im Ge-
gensatz zu bindren Modellen zusatzliche
Informationen aus den Signalintensitaten
(Peakhohen), wodurch unterschiedliche
Anteile der Mischungskomponenten in
die Gesamtbewertung einflieBen.

Fiir Spuren mit méglichen Drop-in-und
Drop-out-Ereignissen ermdglicht ein VKM
eine biostatistische Bewertung unter Ein-
schluss aller Systeme [5, 24].

Die Deconvolution von Mischspuren
mit dem Ziel, Hinweise auf mogliche vor-
handene Einzelprofile zu erhalten, stellt
eine weitere wesentliche Anwendungs-
mdoglichkeit von VKM dar.

Einen weiteren speziellen Anwen-
dungsbereich stellt die Betrachtung be-
stimmter  Verwandtschaftsverhdltnisse
dar, so z.B. bei einer Mischspur, die sich
durch Vater und Mutter vollstandig erkla-
ren lasst. Die Frage, inwieweit auch ein
gemeinsames leibliches Kind als weiterer
Mitverursacher in Betracht kommt, kann
unter Umstanden durch die zusatzliche
Berlicksichtigung der Signalintensitaten
beantwortet werden [22].

Es ist Aufgabe des Untersuchungsla-
bors, klare Kriterien fiir die Anwendung
von VKM und fiir die Bewertung von Ergeb-
nissen festzulegen. Die bei der VKM-Be-
rechnung erzielten LR¢-Werte werden mit
Hilfe von Qualitatskriterien und definier-
ten Schwellenwerten bewertet (s. Durch-
fiihrung der Berechnungen).

Seltene genetische Konstellationen
(z.B. Trisomien, Locus-Duplikationen, Be-
sonderheiten in Primer-Bindungsstellen
oder flankierenden Regionen) werden
zum jetzigen Zeitpunkt nicht durch VKM
modelliert. In solchen Fallen kann das Aus-

klammern des betroffenen Systems von
der Berechnung weiterhin eine Ldsung
sein, sofern dabei keine Ausschlusskon-
stellationen ignoriert werden.

Grundlagen fiir die Einfiihrung

Fachwissen

Die Anwendung von VKM zur Berechnung
von LR¢«-Werten und die korrekte Inter-
pretation der erhaltenen Ergebnisse setzt
Fachwissen voraus, welches in Fortbildun-
gen vermittelt werden muss (z.B. bei wis-
senschaftlichen Fortbildungsveranstaltun-
gen oder Anwenderschulungen durch den
Software-Hersteller).

Hierzu gehdren die Kenntnisse der
wissenschaftlichen Grundlagen sowie
ein Verstandnis der Mdglichkeiten und
der Grenzen einer vollkontinuierlichen
Berechnung. Dariliber hinaus muss der
Umgang mit dem jeweiligen Programm
hinsichtlich einer sachgerechten Verwen-
dung von Berechnungsparametern, der
Anwendung von Qualitatsindikatoren und
der kritischen Beurteilung von Ergebnis-
sen erlernt werden. Vor dem Einsatz ist
daher eine intensive Schulung der Nutzer
in Bezug auf das verwendete Programm
erforderlich.

Die Anwender miissen anhand ihres
Fachwissens in der Lage sein, die Grund-
lagen des Verfahrens und insbesondere
den Beweiswert der erzielten Ergebnis-
se in Gutachten und vor Gericht allge-
meinverstandlich zu erldutern. Hierzu sind
aber keine detaillierten Kenntnisse zu den
mathematischen Modellen und Optimie-
rungsmethoden erforderlich.

Anpassung der Laborroutine

Fir den Datenimport in ein VKM-Pro-
gramm sind mdglicherweise Anderungen
in den bisherigen Arbeitsablaufen not-
wendig. Der Export aus der DNA-Analyse-
Software und Datenimport sollten wei-
testgehend automatisiert erfolgen, da
manuelle Anpassungen bei der groBen
Anzahl an Daten extrem zeitaufwendig
und fehleranfdllig waren. Die gegebe-
nen Arbeitsabldufe sollten auf mdgliche
Anderungen hin {berpriift werden.

Fiir eine bindre Berechnung ist es er-
forderlich, die erhaltenen Messdaten einer
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(umfangreichen) Vorauswertung zu unter-
ziehen, um Allele von Artefakten zu un-
terscheiden. Dies betrifft einerseits Grenz-
werte zur Abtrennung von Stutterpeaks,
andererseits aber auch Schwellenwerte fiir
die stochastischen und analytischen Nach-
weisgrenzen.

In der Regel werden fiir VKM-Berech-
nungen keine Stutterfilter mehr benétigt,
da Stutterpeaks durch die Programme mo-
delliert werden. Stutterfilter sollten ggf. bei
der Vorauswertung deaktiviert werden.

Es ist zu prifen, ob der Schwellen-
wert fiir die analytische Nachweisgrenze
(engl. ,Analytical Threshold”) in dem Ana-
lyseprogramm anzupassen ist. In vielen
Féllen ist die analytische Nachweisgrenze
von den Untersuchungslabors mit einem
relativ groBen Sicherheitsabstand zum
,Grundrauschen” eingestellt, diese kann
gdf., abgesichert durch Validierungsstudi-
en, abgesenkt werden. Die Einstellungen
fir Nachweisgrenze und Séttigungsgren-
ze in dem VKM-Programm sollten den
Einstellungen des Analyseprogramms
entsprechen.

Bestimmte manuelle Korrekturen wie
das Entfernen von Farbdurchschlédgen oder
die Allelzuweisung bei Off-Ladder-Peaks
sind bei VKM weiterhin erforderlich.

Erhebung laborspezifischer
Parameter

Die verwendeten laborspezifischen Gera-
te- und Analysekitkonfigurationen iben
einen erheblichen Einfluss auf die ge-
nerierten Daten aus. Dies gilt fiir die
klassische CE ebenso wie fiir MPS. Ggf.
ist das VKM-Programm beziiglich der
fir die Berechnung bedeutsamen la-
borspezifischen Parameter (analytische
Nachweisgrenze, Sattigungsgrenze, Stut-
ter etc.) anzupassen. Sollte von einem
Programmbhersteller die Durchfiihrung
von Testreihen zur Erhebung und zur
Implementierung laborspezifischer Para-
meter empfohlen werden, so ist eine
entsprechende Validierungsstudie in der
Implementierungsphase der Methode
durchzufihren.

Validierung/Verifizierung

Die grundsatzliche Eignung des Pro-
gramms muss durch den Softwareher-
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steller ausgewiesen und in den Vali-

dierungsunterlagen dokumentiert sein.

Die Herstellerangaben sollen dabei auch

Informationen (iber die verwendeten ma-

thematischen Verfahren, inklusive der

relevanten Berechnungsparameter, ent-
halten.

Die Eignung des Programms muss da-
riiber hinaus laborspezifisch hinsichtlich
Zuverlassigkeit, Robustheit und Reprodu-
zierbarkeit verifiziert werden. Hierzu wird
empfohlen, Testmischspuren mit bekann-
ter Zusammensetzung zu verwenden, die
mit der eigenen Laborroutine analysiert
wurden [4, 8,9, 11, 12, 14, 20, 23].

Die Testreihen sollten das Spektrum al-
ler Untersuchungen in dem jeweiligen La-
bor bis zur Grenze des Verfahrens abbilden.
In der Konzeption einer laborinternen Ve-
rifizierung sollten die nachfolgend aufge-
fiihrten Parameter beriicksichtigt werden:
- unterschiedliche Anzahl der Spuren-

mitverursacher und Mischungsverhalt-

nisse,

— Variation der DNA-Konzentration, die
von der analytischen Sattigungsgrenze
bis hin zur analytischen Nachweis-
grenze den gesamten Messbereich
abdeckt,

— Beriicksichtigung aller in der Fallar-
beit verwendeten CE-/MPS-Analy-
seplattformen und Analysekits (falls
Unterschiede z.B. in der Sensitivitat
bestehen).

Mit Hilfe der hergestellten Testmischspu-

ren sollte ein weites Spektrum von Hy-

pothesenpaaren bei der LR¢-Berechnung
abgedeckt werden, welches die folgenden

Aspekte beinhalten sollte:

- ,wahre” Mitverursacher und Nicht-
Mitverursacher (UP1+ POI gegen
UP1+ UP2)

- berechtigte Person (BER), gesetzt in
beiden Hypothesen (BER+ POl gegen
BER+ UP1)

- Hypothesen, fiir die die Annahme von
Drop-in- bzw. Drop-out-Ereignissen
essenziell ist

- nichtverwandte und verwandte Perso-
nen

Die Ergebnisse der Berechnungen sind be-
ziiglich der LR, der Deconvolution, des Mi-
schungsverhdltnisses und der Qualitédtspa-
rameter durch einen Abgleich mit vorab

formulierten Erwartungswerten auf Plau-
sibilitdt zu prifen. Dies gilt insbesonde-
re fir Mischspuren mit eingeschrénkter
DNA-Qualitat (Degradierung, Drop-out-Er-
eignisse) [23].

Aus den im Rahmen einer Validierung
gewonnenen laborspezifischen Kriterien
ergibt sich der Anwendungsbereich, in-
nerhalb dessen die VKM-Berechnungser-
gebnisse als valide anzusehen sind.

Teilnahme an Ringversuchen

Im Rahmen der GEDNAP-Ringversuche
werden regelmaBig VKM-Berechnungen
von DNA-Spuren angeboten. Mittels ei-
ner Teilnahme besteht die Mdglichkeit,
Berechnungsergebnisse mit denen ande-
rer Untersuchungslabore abzugleichen.
Laboren, die VKM-Berechnungen im Rah-
men einer Fallbearbeitung durchfiihren
mochten, wird eine Teilnahme an Ring-
versuchen empfohlen.

Durchfiihrung der Berechnungen

Datengrundlage

Vor einer Berechnung ist zu tiberlegen, ob
weitere PCR-Amplifikationen zu einer ver-
besserten Datengrundlage fiihren kdnnen.
Mehrfache Analysen der gleichen Spurfiih-
renin der Praxis nicht zwangslaufig zu qua-
litativ gleichwertigen Analyseergebnissen.
Liegen DNA-analytische Befunde aus meh-
reren PCR-Amplifikationen vor, sollten die-
se bei ausreichender Qualitat in die VKM-
Berechnungen einbezogen werden.
Sofern das verwendete Programm dies
ermdglicht, ist eine kombinierte Berech-
nung mehrerer Amplifikationen einer
separaten Berechnung einzelner Amplifi-
kationen vorzuziehen. Im Ergebnis wird
ein kombinierter LR¢-Wert ausgegeben,
in welchem die Ergebnisse aller einbe-
zogenen Elektropherogramme (Amplifi-
kationen gleicher oder unterschiedlicher
Kits) angemessen beriicksichtigt werden.
Bei separater Berechnung einzelner
Amplifikationen sollten die sich ergeben-
den LRi-Werte getrennt berichtet und
interpretiert werden. Eine abschlieBende
verbale Bewertung unter Zusammen-
fassung der Einzelanalysen sowie deren
separater Berechnungen ist zu empfehlen.



Hypothesenbildung

Die Anwendung von VKM erméglicht die
Hypothesenbildung unter der Annahme
von Drop-in- und Drop-out-Ereignissen
und der Beriicksichtigung der jeweiligen
Wahrscheinlichkeiten. Somit fiihrt we-
der ein fehlender Nachweis von Allelen
zwangsldufig zum Ausschluss einer POI
noch muss bei einzelnen (iberzdhligen
Allelen zwingend eine hdhere Spurenle-
gerzahl angenommen werden.

Besitzt das verwendete Programm ei-
ne auf einem VKM basierende Funktion
zur Abschatzung der wahrscheinlichsten
Spurenlegeranzahl einer DNA-Spur, so soll-
te vorzugsweise diese fiir die Berechnung
verwendet werden. Andernfalls sollte ei-
ne Berechnung zundchst unter Annahme
einer moglichst geringen Spurenlegeran-
zahl vorgenommen werden. Hier kann es
unter Umstanden sinnvoll sein, die Spu-
renlegeranzahl zu variieren.

Prifung der Modellierung

Nach erfolgter Berechnung ist zu priifen,
wie gut die DNA-Spur mit dem jeweili-
gen VKM modelliert werden konnte. Hierzu
konnen ggf. programmspezifische Quali-
tatsindikatoren (z.B. Gelman-Rubin-Werte
bei MCMC-Verfahren) oder andere inte-
grierte Priifroutinen genutzt werden (z.B.
+Model Fitting”, ,Model Validation”) [17].
Dazu sollten die vom Hersteller vorgegebe-
nen Toleranzbereiche fiir die Qualitatsindi-
katoren beachtet werden. Dariiber hinaus
konnen auch bestimmte Einzelergebnisse
im Detail (z.B. einzelne locusspezifische
LR¢-Werte, die im Widerspruch zum ge-
samten LR¢-Wert stehen) Hinweise liefern.

Sollte es unter Abwdgung samtlicher
vorliegender Messdaten Anhaltspunkte
dafiir geben, dass bei den Berechnungen
die Qualitatskriterien der VKM-Programme
nicht erfillt wurden, sollte von einer Frei-
gabe abgesehen werden (@ Abb. 1).

In solch einem Fall obliegt es dem Sach-
verstandigen zu priifen, ob eine Bewer-
tung der DNA-Spur prinzipiell mdglich ist,
und ob das Ergebnis eines Abgleiches mit
dem Merkmalsmuster einer POl zumindest
in verbalisierter Form mitgeteilt werden
kann.

Einfiihrung eines unteren
Schwellenwertes (USW)

Aufgrund einer unterschiedlichkomplexen
Erfassung und Berlicksichtigung der labor-
spezifischen Parameter errechnen sich mit
den aktuell verfiigbaren VKM-Programm-
versionen — trotz identischer Rohdaten -
in einigen Féllen innerhalb eines gewissen
Schwankungsbereiches durchaus diver-
gierende LRs-Werte [7, 16, 23]. Die aus
den Untersuchungen der Projektgrup-
pe festgestellten Unterschiede zwischen
dem niedrigsten und dem hdochsten er-
rechneten LRi-Wert der vier getesteten
Programme lagen zumeist in einem Be-
reich von zwei bis vier Zehnerpotenzen,
in einigen Féllen aber auch hdher [23].
Infolge dieser quantitativen Unterschiede
kann fiir den unteren Bereich der LR-Ska-
la eine qualitativ abweichende Bewertung
durch zwei unterschiedliche Programme
nicht vollstandig ausgeschlossen werden:
Gill et al. beschreiben einen kontroversen,
vor Gericht strittigen Fall, bei welchem Be-
rechnungen der VKM-Programme STRmix
und TrueAllele abweichende Ergebnisse
(10° und < 1) erbrachten [13].

Mit sogenannten Non-Contributor-
Tests kann gezeigt werden, dass VKM-
Berechnungen mit nicht an der Spu-
renentstehung beteiligten Personen zu
niedrigen LR¢-Werten fiihren, in den aller-
meisten Fallen sind diese kleiner als 1. In
einer Publikation beschreiben Noél et al.
Berechnungen von 24 DNA-Spuren und
300.000 Nicht-Spurenverursachern [15].
Bei den durchgefiihrten Non-Contributor-
Tests errechnete sich ein maximaler LR¢-
Wert von 40.238.

Benschop et al. schlagen vor, DNA-Spu-
ren mit errechneten LRi.-Werten unterhalb
eines Grenzwertes von 10*lediglich in ver-
baler Form zu bewerten [2]. Im Wertebe-
reich bis zu 106 seien die Ergebnisse zudem
mit Hilfe weiterer Amplifikationen abzusi-
chern.

Bereits in den ersten Empfehlungen
der Spurenkommission zum Umgang
mit Mischspuren wurde eine sogenannte
,Grauzone” definiert, in der eine eindeu-
tige Unterscheidung zwischen Ein- und
Ausschluss einer POI als Mitverursacher
nicht mehr méglich ist [19]. Entsprechend
der eingeschrankten Aussagekraft von
niedrigen LR¢«-Werten wird zur Abgren-

zung dieser ,Grauzone” die Einfiihrung
und Verwendung eines unteren Schwel-
lenwertes (USW) von 10° empfohlen. Nur
LRr-Werte, die diesen USW uberschreiten,
sollten berichtet werden.

Falls moglich, sollten bei einem LR¢-
Wertunter 10° Wiederholungsanalysen der
DNA-Spur erfolgen, um dieses Ergebnis
zu Uberpriifen. Unabhangig von dem ver-
wendeten Programm sollte bei Werten un-
ter 10° von der Angabe des tatsachlichen
LRs-Wertes abgesehen werden. Stattdes-
sen sollte eine Bewertung solcher DNA-
Spuren nur in verbalisierter Form erfolgen.
Dabei ist dieser ,Nicht-Einschluss” keines-
wegs als Ausschluss zu werten, sondern
stellt einen Bereich der Unsicherheit dar. In
der englischsprachigen Literatur wird die-
se Grauzone als ,inconclusive” bezeichnet

[6].

Anwendung eines oberen
Schwellenwertes (OSW)

Mit steigendem LR¢-Wert nimmt auch die
Evidenz fiir das Vorhandensein von Spu-
renanteilen einer POl in einer DNA-Spur
zu. Uberschreitet der LR-Wert den bereits
bei den Empfehlungen von 2016 einge-
fiihrten oberen Schwellenwert (OSW) von
3-10'° [24], kann das Berechnungsergeb-
nis in Anlehnung an die bisherige Ver-
fahrensweise mit dem Hinweis ,aus gut-
achterlicher Sicht besteht somit kein be-
griindeter Zweifel, dass die Merkmale der
Spur von Person X (ggf. und ...) stammen”
oder Ahnlichem ergénzt werden (s. unten).
Oberhalb des OSW kann auf eine Anga-
be des tatsédchlich errechneten LR¢-Wertes
verzichtet werden. Diese Vorgehensweise
ist auch fiir bindre LR-Werte (LRyin) ober-
halb des OSW zu empfehlen [24].

LRfc-Werte zwischen unterem
und oberem Schwellenwert
(USW < LR < OSW)

LRs-Werte Uiber einem Schwellenwert von
106, jedoch unterhalb des oberen Schwel-
lenwertes (OSW; s. oben) von 3- 100 stel-
len bereits eine hohe Evidenz fiir das Vor-
handensein einer Beimengung einer DNA-
Komponente der POI in einer Mischspur
dar.

Allerdings sollten LR«-Werte unterhalb
des OSW genauer betrachtet werden. Ins-
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Ja

Sind weitere
PCR-Amplifikationen
sinnvoll?

Nein

Nein

Finden sich
Hinweise fiir das
Vorhandensein von Merkmalen
der POl in der Spur?

Nein

Ist die Vollstandigkeit
der in der Spur nachgewiesenen
Merkmale fraglich?

Sind die labor-
spezifischen Anforderungen
fir eine VKM-Berechnung
erfillt?

Werden
(sofern maglich) die
Qualitatskriterien eingehalten?

- Kettenkonvergenz (Gelman-Rubin)
- Programmspeziifische Modellvalidierung
- Prifung der locusspezifischen LR-Werte

Berichterstattung
im Gutachten

Szenario 3:
nur in verbalisierter Form
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USW < LRy < OSW

LR;. > OSW

G s 531010 00uues

v

Berichterstattung der
LR¢-Werte im Gutachten

Belastbare

- Szenario 1a bzw. 1b: LRy, > OSW
Befunde?

- Szenario 2: USW < LRy, < OSW

- bei separatem Berechnungsmodus
ggf. abschlieRende verbale Bewertung

Abb. 1 « Schematischer
Ablauf einer VKM-Berech-
nung. Der tatsachliche
Ablauf kann je nach Imple-
mentierung und Validie-
rung der Methodik undin
Abhdngigkeit vom verwen-
deten VKM-Programm vom
hier gezeigten Schema
abweichen. Das Schema
beginntam ,Start”-Punkt
mit der STR-Analyse. Es
schlieBt sich der Entschei-
dungsprozess an, ob mit
einem bindren oder mit
einem vollkontinuierlichen
Modell gerechnet werden
soll. Entscheidungspro-
zesse sind in hellgrauen
+Rauten’, festgefiigte Pro-
zeduren in dunkelgrauen
+Rechtecken” und Hin-
weise fiir die Darstellung in
Gutachteninfarblosen, ge-
strichelten ,,Rechtecken”
dargestellt. Mit ,USW" (un-
terer Schwellenwert) ist der
Schwellenwert bezeichnet
(LRee< 1% 109), ab dem
eine Berichterstattung des
errechneten LRi-Wertes
im Gutachten empfohlen
wird. Mit,,OSW" (oberer
Schwellenwert) ist der
Schwellenwert bezeichnet
(LRec>3x 109, ab dem
aus dem errechneten LR
Wert eine duBerst starke
Unterstiitzung aus den
beobachteten Messdaten
fiir die betrachtete Hypo-
these abgeleitet werden
kann. Diein den ,farblosen
Rechtecken” angege-
benen Szenarien 1 bis 3
verweisen auf den jeweils
zugehdrigen Formulie-
rungsvorschlag im Kapitel
4Ergebnisdarstellung”



besondere bei LR¢-Werten, die nur gering-
fligig tiber dem USW liegen, ist zu emp-
fehlen, diese durch weitere Analysen bzw.
Berechnungen oder durch Einbeziehung
weiterer Messdaten, beispielsweise durch
zusatzliche Wiederholungen, abzusichern
[2, 15].

In verschiedenen VKM-Programmen
finden sich hierzu zusdtzliche Rechen-
routinen, wie z.B. Non-Contributor-Tests
[15], Sensitivitdtsanalysen oder Ahnliches.
Die Nutzung solcher Werkzeuge tragt
ggdf. zu einer besseren Einschdtzung der
erhaltenen LR¢-Werte bei.

LRfc-Werte unter 1 (LRfe< 1)

LR-Werte kleiner 1 unterstiitzen die Gegen-
hypothese und kénnen wichtige Hinweise
auf die Nichtbeteiligung einer POI bei der
Spurentstehung geben. Dabei stellen die
Kehrwerte der Grenzen USW und OSW
auch die Schwellenwerte fiir den Grad der
Nichtbeteiligung einer POl im Vergleich
zur Hypothese einer Beteiligung dar. LRy
Werte zwischen 10 und 107 sind in ih-
rer Aussagenkraft gleichermafBen einge-
schrankt.

Fir LR:«-Werte zwischen 1/USW und
1/0SW (z.B. 1077) ergibt sich eine entspre-
chende Unterstiitzung fiir die Hypothese
einer Nichtbeteiligung der POl an der Spu-
renentstehung.

LR«-Werte unter 1/0SW (z.B. 10-"2) fiih-
ren zu der Beurteilung, dass kein begriin-
deter Zweifel an der Nichtbeteiligung der
POI an der Spurenentstehung besteht.

Ergebnisdarstellung

Die 2016 in den gemeinsamen Empfeh-
lungen der Projektgruppe ,Biostatistische
DNA-Berechnungen” und der Spuren-
kommission publizierten Grundziige zur
Darstellung von Ergebnissen biostatisti-
scher DNA-Berechnungen behalten wei-
terhin ihre Giiltigkeit [24]. Hinsichtlich der
Darstellung von Ergebnissen einer VKM-
Berechnung sind jedoch bestimmte An-
passungen erforderlich. In Anlehnung an
Alladio et al. sollte ein auf einem VKM ba-
sierender LR-Wert als LR bezeichnet und
in diesem Kontext von einem errechneten
LRpin unterschieden werden [1].

Zur Nachvollziehbarkeit der errechne-
ten LRe-Werte solltenim Gutachten grund-

satzlich folgende Informationen enthalten
sein:
- Qualitative Einschatzung der zu be-
rechnenden DNA-Spur
= ggf. DNA-Gehalt
= Spurenlegerzahl
= Limitierungen (z.B. schwache Si-
gnalintensitdten, Degradation, die
Méglichkeit des Auftretens von Stut-
terpeaks sowie von Drop-in- und
Drop-out-Ereignissen)
- Programm/Version
- Analysegerdt und verwendete Kits
— Einflihrung der zur Berechnung der
DNA-Spuren verwendeten Messdaten
= einbezogene Amplifikate (Kits)
= Auswertung ohne Stutterfilter
- Allelfrequenzen/Populationsdaten
- Hypothesen
- Berechnungsmodus
= Separate Berechnung von einzelnen
Amplifikationen oder kombinierte
Berechnung von mehreren Amplifi-
kationen

Weitere Angaben zu in VKM-Program-
men einstellbaren oder auswahlbaren
Parametern, zu verwendeten benutzer-
spezifischen Vorgaben oder Daten aus
laborspezifischen Validierungen sind im
Regelfall nicht erforderlich. Allerdings
sind auch diese Einstellungen unter Um-
standen ergebnisrelevant. Infolgedessen
sind fir eine spdtere Nachvollziehbar-
keit die durchgefiihrten Berechnungen
zu dokumentieren und zugehérige Daten
bzw. Berichte aufzubewahren. In VKM-
Programmen besteht in der Regel die
Méglichkeit, umfangreiche Ergebnisbe-
richte (,Reports”) der durchgefiihrten
Berechnungen zu generieren.

Es wird empfohlen, wie bisher konven-
tionelle Ergebnistabellen (Spur, Allelwer-
te, Zuordnung) zu einem Untersuchungs-
vorgang zu berichten. Diese Tabellen sind
geeignet, einen Uberblick iiber die un-
tersuchten Spuren und Zuordnungen zu
vermitteln. Aufgrund der Vielzahl erho-
bener Daten kann im Regelfall von ei-
ner Darstellung einer erweiterten Ergeb-
nistabelle im Gutachten (Allelwerte inklu-
sive moglicher Stutterpeaks, Signalinten-
sitaten, DNA-Fragmentlangen) abgesehen
werden.

Nachfolgend werden Formulierungen
zur Interpretation anhand eines Bei-

spiels einer 3-Personen-Mischspur mit
mdoglichen Drop-in- und/oder Drop-out-
Ereignissen vorgeschlagen:

Allgemeiner Teil des Formulierungsvor-
schlages

Als Ergebnis einer molekulargeneti-
schen Untersuchung einer Spur X wurde
ein Mischbefund erzielt, zu dem mindes-
tens drei Personen beigetragen haben.
Der Vergleich einer POI mit der Spur X
fiihrte zu einer partiellen Ubereinstim-
mung. Allerdings waren nicht sémtliche
Allele, die im DNA-Profil der POl vorhan-
den sind, reproduzierbar in der Spur X
nachweisbar:

Die Allele (z.B. ,23 im Merkmalssys-
tem FGA und 27.2 im Merkmalssystem
SE33”), die im DNA-Profil der POI vor-
handen sind, waren in der Spur nur in
einer der unabhdngig durchgefiihrten
Analysen nachweisbar. Die Allele (Nen-
nung), die im DNA-Profil der POl vorhan-
den sind, waren in der Spur in keiner der
unabhdngig durchgefiihrten Analysen
nachweisbar.

In der Gesamtbetrachtung kommt
die POl als méglicher Mitverursacher der
Spur X in Betracht.

Aufgrund schwacher Signalintensitd-
ten und der Méglichkeit des Auftretens
einzelner Drop-out-Ereignisse ist die vor-
liegende DNA-Spur fiir eine biostatisti-
sche Bewertung mit klassischen bindiren
Berechnungsmodellen nicht oder nur
eingeschrdnkt geeignet. Die Qualitdt der
Spur ist jedoch fiir eine Berechnung unter
Verwendung eines vollkontinuierlichen
Modells geeignet.

Fiir eine biostatistische Bewertung der
vorliegenden méglichen Ubereinstim-
mung der Spur X und der POI wird ein
vollkontinuierliches Modell (Programm
ABC; Version XYZ) verwendet, welches
neben den nachgewiesenen DNA-Merk-
malen auch deren Signalintensitdten,
DNA-Fragmentldngen sowie mdgliche
Drop-in- und Drop-out-Ereignisse der
vorliegenden DNA-Spur berlicksichtigt.

Fiir die Berechnungen werden die im
Rahmen einer ENFSI-Studie festgestell-
ten Hdufigkeiten der nachgewiesenen
Allelwerte in der europdischen Bevélke-
rung (STRs for identity ENFSI Reference
database, v2/R2; https://strider.online)
verwendet [3]. Die Ergebnisse der biosta-
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tistischen Berechnungen basieren — so-
fern nicht anders ausgewiesen — auf der
Annahme, dass zwischen den betrach-
teten Personen keine verwandtschaftli-
chen Beziehungen bestehen.

Die festgestellte Ubereinstimmung
wird unter Gegenliberstellung folgender
Hypothesen biostatistisch bewertet:

Hypothese A: Die DNA-Merkmale
stammen von der POl und 2 unbekann-
ten Personen.

Hypothese B: Die DNA-Merkmale stam-
men von 3 unbekannten Personen.

Die erzeugten Messdaten werden kom-
biniert/separat berechnet.

Szenario 1a: LR« > OSW (kombinierte Be-
rechnung mehrerer Amplifikationen):

Spur  X|Kit1|Amplifikationen 1 und
2+ SpurX|Kit2|Amplifikationen 1 und 2:
9,3-10"

Die fiir die Spur X festgestellten Mess-
daten sind bei Zutreffen der Hypothese A
mebhr als 3- 10'°-mal wahrscheinlicher zu
beobachten als bei Zutreffen von Hypo-
these B. Entsprechend diesem LRq-Wert
oberhalb des oberen Schwellenwertes
(OSW) erhdilt die Hypothese, dass die POI
Mitverursacher der Spur X ist, im Ver-
gleich zur Gegenhypothese dulBerst star-
ke Unterstiitzung von den beobachteten
Messdaten.

Aus gutachterlicher Sicht besteht so-
mit kein begriindeter Zweifel, dass die
Merkmale der Spur X von der POl und
zwei weiteren unbekannten Personen
stammen.

Szenario 1b: LR«>OSW (separate Be-
rechnung einzelner Amplifikationen):
Spur X|Kit1|Amplifikation 1: 7,3-10'°
Spur X|Kit2|Amplifikation 1: 6,9- 102
Die fiir die Spur X festgestellten Mess-
daten sind bei Zutreffen der Hypothese A
mebhr als 3- 10'°-mal wahrscheinlicher zu
beobachten als bei Zutreffen von Hypo-
these B. Entsprechend diesen LRi-Werten
oberhalb des oberen Schwellenwertes
(OSW) erhdilt die Hypothese, dass die POI
Mitverursacher der Spur X ist, im Ver-
gleich zur Gegenhypothese dulBerst star-
ke Unterstiitzung von den beobachteten
Messdaten.
Aus gutachterlicher Sicht besteht so-
mit kein begriindeter Zweifel, dass die
Merkmale der Spur X von der POl und
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zwei weiteren unbekannten Personen
stammen.

Szenario 2: USW < LR < OSW':

Spur X|Kit1|Amplifikation 1: 3,1- 107

Spur X|Kit2|Amplifikation 1: 2,4-10°

Die fiir die Spur X festgestellten Mess-
daten sind bei Zutreffen der Hypothese A
ca. 3,1-107-mal bzw. 2,4- 10°-mal wahr-
scheinlicher zu beobachten als bei Zu-
treffen von Hypothese B. Entsprechend
diesen LR¢-Werten erhilt die Hypothese,
dass die POI Mitverursacher der Spur X
ist, im Vergleich zur Gegenhypothese
eine deutliche Unterstlitzung von den
beobachteten Messdaten.

Szenario 3: 1 < LR« < USW:

Spur X|Kit1|Amplifikation 1: 8,8-10*

Spur X|Kit2|Amplifikation 1: 6,4-10°

Die fiir die Spur X festgestellten Mess-
daten sind bei Zutreffen der Hypothese A
weniger als 10%-mal wahrscheinlicher zu
beobachten als bei Zutreffen von Hypo-
these B. Da die LR¢-Werte unterhalb des
unteren Schwellenwertes (USW) liegen,
sind somit keine belastbaren Interpre-
tationen zur biostatistischen Bewertung
einer Spurenlegerschaft méglich.

Entsprechend ist eine mdgliche Betei-
ligung der POl an der Spur X weder zu be-
legen noch auszuschliel3en.

Sollten die Messdaten bei separaten Be-
rechnungen einzelner Amplifikationen un-
einheitliche Bewertungen erbringen, sind
die Ergebnisse getrennt zu berichten. Un-
ter Zusammenfassung der Einzelanalysen
ist eine abschlieBende verbale Bewertung
zuruntersuchten Spurzu empfehlen. Uber-
legungen zur Ursache der Diskrepanzen
sind dabei einzubeziehen.

Deconvolution

Die Deconvolution als Bestandteil einer
vollkontinuierlichen Modellierung kann
die bisherige Verfahrensweise zur Ab-
leitung eines recherchefdhigen DNA-
Profils unterstiitzen. Hierbei ldsst sich
die Wahrscheinlichkeit fiir das Zutreffen
eines prognostizierten bzw. abgeleiteten
Genotyps probabilistisch abschatzen.

' Im Folgenden wird nur noch die komplexere
Formulierung fiir eine separate Berechnung
dargestellt.

Als Ma@ fiir die Sicherheit einer vorher-
gesagten Genotyp-Kombination bieten
VKM-Programme eine sogenannte Ge-
wichtung (engl. ,Genotype Weight”) an.
Die Gewichtung gibt die Wahrscheinlich-
keit fiir die Korrektheit dieser Genotyp-
Kombination an. Fiir die Speicherung
eines Einzelprofils in der DNA-Analyse-
Datei (DAD) wird die Beriicksichtigung
eines Genotyps mit einer locusspezifi-
schen Gewichtung von mindestens 99 %
empfohlen. Dadurch sollen die Wahr-
scheinlichkeit fiir einen Fehler bei der
Ableitung eines DNA-Profils minimiert
und die Chance fiir einen moglichen (feh-
lertoleranten) Datenbanktreffer maximiert
werden.

Auch bei einer Recherche in der DAD
ist die locusspezifische Gewichtung bei
der Ableitung eines Genotyps ein wert-
volles Qualitatskriterium. Anders als bei
einer Speicherung kann hier kein fester
Schwellenwert empfohlen werden.

Vollkontinuierliche Modelle, die es er-
moglichen, die Analyseergebnisse von
identischen und/oder unterschiedlichen
Kits zu kombinieren, konnen bei der De-
convolution unter Umstdnden vorteilhaft
sein.

Ausblick

Automatisierte Anwendung von
VKM

Die Einbindung der Deconvolution in ein
automatisiertes Verfahren konnte sowohl
zur Speicherung abgeleiteter DNA-Profile
in der DAD als auch fiir Datenbankrecher-
chen genutzt werden, was die Arbeit des
Sachverstdndigen erheblich unterstiitzen
wiirde [18]. Vorstellbar ist auch ein au-
tomatisierter Einsatz von VKM zur Unter-
stiitzung des Sachverstandigen bei der Be-
fundbewertung, zum Beispiel im Rahmen
eines automatisierten Abgleichs von DNA-
Profilen. Die Anforderungen und Qualitats-
kriterien, die an solche Prozesse bzw. Be-
wertungssysteme zu stellen sind, bediirfen
einer gesonderten Betrachtung und sind
im Rahmen der hier vorliegenden Emp-
fehlungen nicht abgebildet.



Weiterentwicklung der Programme

Mit der Weiterentwicklung der Programme
ist zukiinftig eine fortschreitende Harmo-
nisierung der Rechenergebnisse zu erwar-
ten. Aktuell sind in seltenen Féllen groBBere
Unterschiede bei den von verschiedenen
VKM-Programmen errechneten LR¢-Wer-
ten in einem unteren Bereich der LRg-
Skala nicht ganzlich auszuschlieBen. Aus
diesem Grund wurde der hier beschriebe-
ne USW eingefiihrt. Sobald mit der Wei-
terentwicklung der VKM-Programme ei-
ne Reduktion der Ergebnisschwankungen
einhergeht, kann ggf. eine Anpassung der
indieser Empfehlung formulierten Schwel-
lenwerte erforderlich werden.

Fazit

Bei komplexen Spurenbefunden mit frag-
licher Beteiligung einer POl ist die Be-
rechnung mit einem VKM zur Bewertung
der moglichen Spurenlegerschaft empfeh-
lenswert. Die bisher als hinnehmbar erach-
tete Vorgehensweise einerbindren Berech-
nung unter Ausklammern von Merkmals-
systemen [24] wird grundsatzlich nicht
mehr empfohlen und sollte nach Etablie-
rung der entsprechenden Voraussetzun-
gen durch eine VKM-Berechnung ersetzt
werden. Dabei sind die wesentlichen Emp-
fehlungen fiir die Einflihrung und Anwen-
dung VKM-basierter Programme nachfol-
gend zusammengefasst:

1. Vor der Anwendung missen Kenntnis-
se der wissenschaftlichen Grundlagen
sowie ein Verstandnis der Moglich-
keiten und der Grenzen einer vollkon-
tinuierlichen Berechnung erworben
werden. Dazu gehoren die sachge-
rechte Verwendung von Berechnungs-
parametern, die Anwendung von
Qualitatsindikatoren, die kritische
Beurteilung der Ergebnisse sowie
die Fahigkeit, die Grundlagen des
Verfahrens und den Beweiswert der
Ergebnisse in Gutachten und vor Ge-
richt allgemeinverstandlich erldutern
zu kénnen.

2. Die Vorgaben der Programmbhersteller
in Bezug auf die fiir die Auswertung
relevanten Laborparameter einschlief3-
lich experimenteller Analysen von
Spuren bekannter Zusammensetzung
im Rahmen einer Validierung bzw.

Verifizierung sind zu beachten und zu
dokumentieren.

. Besitzt das verwendete VKM-Pro-

gramm eine auf einem VKM basierende
Funktion zur Abschatzung der wahr-
scheinlichsten Spurenlegeranzahl
einer DNA-Spur, so sollte vorzugsweise
diese fiir die Berechnung verwendet
werden. Sofern ein VKM-Programm ei-
ne kombinierte Berechnung mehrerer
Amplifikationen anbietet, sollte dies ei-
ner separaten Berechnung vorgezogen
werden.

. Werden die Qualitatskriterien eines

VKM-Programms nicht erfillt, sollte
von einer Freigabe der Ergebnisse
abgesehen werden.

. Bei einem berechneten LRy-Wert

zwischen 1 und 10° (unterer Schwel-
lenwert; USW) sollte dieser Wert nicht
verwendet werden; stattdessen sollte
eine verbale Bewertung erfolgen, aus
der deutlich wird, dass das Ergebnis
nicht ausreichend belastbar ist, um
eine biostatistische Aussage beziig-
lich einer Beteiligung einer POI als
Spurenverursacher zu treffen.

. Bei einem errechneten LRs-Wert zwi-

schen 10° (USW) und 3- 10 sollte
dieser berichtet und verbal bewertet
werden. Uberschreitet der LRi-Wert
den oberen Schwellenwert (OSW) von
3-10', besteht zudem aus gutachter-
licher Sicht kein verniinftiger Zweifel
an einer Beteiligung einer fraglichen
POI. Zur Vermeidung schwer verstand-
licher groBer Zahlenwerte wird fiir
diesen Fall empfohlen, lediglich die
Uberschreitung des Schwellenwertes
mitzuteilen.

. Die Typisierungsergebnisse sollen wie

bisher in einer konventionellen Ergeb-
nistabelle berichtet werden. Zusatzlich
sind im Text die anzunehmenden Drop-
out-Ereignisse in Bezug auf die Hypo-
thesen zur Erklarung der Spur unter
Beteiligung einer POl zu benennen.

. Beiinvestigativen Recherchen kann die

Ableitung eines DNA-Profils aus einer
Mischspur (Deconvolution) sinnvoll
sein. Fir die Speicherung in der DNA-
Analyse-Datei wird empfohlen, eine
locusspezifische Gewichtung des
abgeleiteten Profils > 99 % einzuhalten.
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Joint recommendations of the project group “Biostatistical DNA
Calculations” and the Stain Commission on the Biostatistical Evaluation
of Forensic DNA Analytical Findings with Fully Continuous Models (FCM)

Biostatistical evaluation of DNA profiles supports the jurisdiction in the assessment

of the evidentiary value of a DNA stain. In order to ensure comparability of such
calculations on the basis of established scientific standards, a set of recommendations
have already been brought to national consensus in the past. With the introduction of
fully continuous models (FCMs) for probabilistic genotyping, which among other things
take account of an electropherogram’s signal intensities, these recommendations have
to be amended. Fully continuous models allow a biostatistical evaluation of complex
DNA profiles with presumed allelic drop-in and drop-out events, as well as probability-
based deductions of individual DNA profiles contributing to a mixture (deconvolution).
This publication provides recommendations on the use of FCM-based software and
the reporting of fully continuous likelihood ratios (LRs). It recommends an FCM-based
calculation for evaluating the role of an alleged contributor to DNA evidence which

is difficult to interpret. Thus it replaces the previous approach of a binary calculation
with the exclusion of selected loci, which was previously considered acceptable in
exceptional cases. The application of FCM-based software requires comprehensive user
training as well as validation and verification according to the software developer’s
instructions. Furthermore, considerations on LR thresholds are described in order to
ensure compatibility among probabilistic genotyping results of different origins.
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