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Program for the Computation of Plausibilities of Paternity by Means of 
Serological Findings 

I. Description of Program 
Summary. A computer program for the computation of the plausibility of 
paternity is presented. This program gives detailed information on the geno- 
typical possibilities for a given phenotypical constellation. 

Zusammenfassung. Ein Programmsystem zur Abstammungsbegutachtung wird 
vorgestellt. Dieses Programm berechnet die Vaterschaftsplausibilit~it nach 
Essen-M611er (7) und liefert Information tiber die genotypisch nicht eindeutigen 
M6glichkeiten bei vorgegebener ph~notypischer Konstellation. 

Key words. Vaterschaftsgutachten, Programmsystem zur Abstammungsbegutach- 
tung - Vaterschaftsplausibilit~it, Genotyp, genotypische W-Werte. 

Mit dieser Arbeit soll eine M6glichkeit gezeigt werden, die theoretischen Betrachtun- 
gen tiber den Zusammenhang zwischen genotypischen und ph~inotypischen Vater- 
schaftsplausibilit/iten [2] ffir den Gutachter nutzbar zu machen und den biostatisti- 
schen Tell eines Vaterschaftsgutadhtens einerseits rationell, andererseits unter Aus- 
nutzung des gr6gtm6glichen Informationsgehaltes bei guter Ubersichtlichkeit zu 
bearbeiten. Zu diesem Zweck wurde ein Programmsystem entwickelt, das ausftihr- 
liche Informationen fiber den genotypischen Hintergrund einer ph/inotypischen Kom- 
bination yon Kind, Mutter und Putatiwater gibt. Die numerische Berechnung fttr di e 
Vaterschaftsplausibilit/it basiert vollst~indig auf der Methode yon Essen-M611er [7], 
dessen Bayesscher Ansatz in der Paternitfitsbegutachtung allgemein bekannt ist 
[ 10, 15, 19]. Diese Methode ist jedoch nicht nur auf die Phfinotypen, sondern auf alle 
m6glichen Genotypen anwendbar, wodurch der Gutachter mehr Information fiber die 
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genetische Si tuat ion erh~lt. In For t se tzung der allgemein giiltigen und theore t i schen 

Fo rmu l i emngen  von Baur [2] soil in dieser Arbei t  an Hand eines einfachen Beispiels, 
das schon in e inem Vortrag Verwendung land [3], die Arbeitsweise des Programms dar- 

gestellt  und die In te rpre ta t ion  der Ergebnisse veranschaulicht  werden.  

Es sei folgender  Fall gegeben, bei  dem u m  der VerstLndlichkeit  Willen nur  die 
Ergebnisse aus dem ABO System genannt  sind: 

Kind Mutter P-Vater 

B A I B  B 

Nimmt man nun die yon Hummel (11) angegebenen Genfrequenzen 

f(A1) = 0,2274 f(A2) = 0,0580 
f ( B )  = 0.0789 f ( 0 )  = 0,6357 

als Grundlage f'ur die Berechnung yon X, Y, und W, so erh~ilt man 

X = f(A1)f(B)f(0)f(B) + f(A1)f(B)f(B) [f(0)+f(B)] 

f(A1)f(B) If(0)+f(B)] 

__ ffB) 2 + 2f(B)f(0) 

f(0) + f(B) 

Y = f(B) ~ + 2f(B)f(0) 

und folglich ist 

Y -- = f(0) + f(B) =0,7164 
X 

oder man entnimmt unmittelbar aus den Tabellen (11) 

log Y/X+ 10 = 9,8541 

und beides liefert die gesuchte Vaterschaftsplausibilitgt 

W = 0,5832 

I L I I I W 

0,0 0,5 1,0 Abb. 1. Graphische DarsteUung der Vaterschaffsplausibilit~it 

Dieses Ergebnis 1/it~t sich graphisc h veranschaulichen (Abb.  1), indem ein Einheits- 

quadrat ,  auf  dessen unterer  Kante  die W-Werte von 0,0 bis 1,0 abgetragen sind, bei  

W = 0,5832 vertikal unter te i l t  wird. Die linke weil~e Flgche des Quadrats  ist dann ein 
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Mal~ for den Anteil richtiger Entscheidungen, die rechte schraffierte Fl~iche ein Marl 
for den Anteil falscher Entscheidungen bei Entscheidung fiir Vaterschaft. 
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An diesem bisher tiblichen Vorgehen ist nicht auszusetzen, solange man die Vor- 
aussetzungen des Essen-M6Uer Verfahrens akzeptiert, und es liet~e sich auch nichts 
hinzuftigen, wenn nicht zur Begutachtung auch Systeme ,,unvollstandiger Verwendbar- 
keit" [9] verwendet wtirden - wie z. B. das ABO System - deren Ph~inotypen mehrere 
genotypische M6glichkeiten enthalten. Betrachtet man n~imlich das gew~ihlte Beispiel, 
so sieht man, da6 hierbei folgende Genotypen m6glich sind: 

Kind Mutter P-Vater 

Phan. B AIB B 

Gen. 1) B/B 1)A1/B 1) B/B 
2) B/o 2) B/O 

Aufgabe des Programms ist es nun, diese unterschiedlichen M6glichkeiten in allen 
Systemen zu erkennen, zu untersuchen und zu interpretieren, um dem Gutachter wei- 
terf'tihrende Hinweise zu geben. Der erste Schritt des Programms besteht deshalb auch 
darin, ftir die gegebene ph~inotypische Kind-Mutter Dublette und den Ph~inotyp des 
Putativvaters aUe genotypischen M6glichkeiten zu bestimmen, wie Abb. 2. zeigt. 

ph4J notypisches Dubt~ I 

r- hr-4-1 r-4-  

J Ph~notyp des J Putatiwaters 

Abb. 2. Zerlegung der genotypischen M6glichkeiten (aus Rittner [15] S. 1283) 

Kombiniert man nun jede der genotypischen Kind-Mutter Dubletten mit jedem 
Genotyp des Putativvaters, so erhiilt man ftir das spezielle Beispiel die folgenden vier 
unterschiedlichen Kombinationsm6glichkeiten, die alle in der gegebenen ph~inotypi- 
schen Konstellation enthalten sein k6nnen: 

Kind Mutter P-Vater 

1) B/B A1/B B/B 
2) B/B A1/B B/O 
3) B/O A1/B B/B 
4) B/O A1/B B/O 
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Hat man die Aufgtiederung des ph~notypischen FaUes h-1 alle genotypischen Kon- 
steUationen durchgeftihrt, stellt sich die Frage nach den prozentualen Anteilen bzw. 
Wahrscheinlichkeiten der einzelnen Genotypenkostellationen und man erhalt mit 
Hilfe der Formet [6] aus Baur [2] 

Kind Mutter P-Vater Anteil am PhLnotyp (%) 

I) B/B AIIB B/B 3,7 
2) BIB AI/B B/O 31,8 
3) B/O AI/B BIB 2,2 
4) B/O AI/B B/O 62,3 

W~ihlt man zur graphischen Veranschaulichung wieder das schonbenutzte Eirtheits- 
quadrat und versieht dessen linke Seite mit einem prozentualen Mal~stab, so bedeutet 
die Aufgliederung des Falles in die genotypisch m6glichen Konstellationen eine Unter- 
teilung der Fl~iche in waagerechte Streifen, wobei jeder Streifen einer Genotypenkon- 
stellation und die Breite dieses Streifens dem prozentualen Anteil dieser Kombination 
entspricht (siehe Abb. 3). 
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Abb. 3. Aufteilung der Fl~che entsprechend den Anteilen tier Genotypen-KonsteUationen 

Der n~ichste Schritt der genotypischen Betrachtungsweise besteht jetzt darin, for 
jede der m6glichen Konstellationen die genotypische Vaterschaftsplausibilitat zu be- 
rechnen, und man erh~lt f0r die vier verschiedenen M6glichkeiten des Beispiels die 
folgenden genotypischen W-Werte: 

Kind Mutter P-Vater % Wg 

1) B/B A1/B B/B 3$ 0,9269 
2) B/B A1/B B/O 31~ 0,8637 
3) B/O A1/B B/B 2,2 0~ 
4) B/O A1/B B/O 62,3 0~403 
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Diese genotypischen W-Werte werden nun wieder in die Graphik iibertragen 
(siehe Abb.4) und der der ersten Genotypenkonstellation entsprechende Streifen bei 
0,9269, der zweite Streifen bei 0,8637 unterteilt, der dritte Streifen wird vSllig 
schraffiert, da er einer Ausschlu6konstellation und somit einem genotypischen W-Wert 
von 0,0 entspricht, und der vierte Streifen wird bei 0,4403 unterteilt. 
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Abb. 4. Graphische Darstellung de1 unterschiedlichen 
genotypischen W-Werte 

Schon an dieser Stelle der Betrachtung des speziellen Beispiels zeigt sich, wie sich 
der W-Weft der phgnotypischen Betrachtung aus den einzelnen genotypischen Kon- 
stellationen und ihren zugeh6rigen genotypischen W-Werten zusammensetzt, In Abb. 1 
entspricht die weige Flgche F in ihrer Gr6t~e dem ph~notypischen W-Weft (F = W'1,0 
= 0,5832). Addiert man die einzelnen weigen Flachen F1 - F4 der genotypischen 
Graphik, so erhalt man als Summe 

F = F 1 + F ~  + F  3 + F  4 

= (3,7-0,9269+31,8.0,8637+2,2.0,0+62,3-0,4403)/100 
= 0,5833 

Dieses Ergebrtis ist bis auf eine durch Rundung entstandene Differenz identisch 
mit dem Ergebnis der phanotypischen Graphik, womit auch anschaulich gezeigt ist, 
wie sich der bisher allein berechenete ph~_notypische W-Wert aus den genotypischen 
Konstellationen, ihren genotypischen W-Werten und ihren Anteil zusammensetzt. 

Ordnet man in der Graphik jetz noch die bisher willkiirlich angeordneten Geno- 
typenkonstellationen und ihre zugeh6rigen Streifen in der aufsteigenden Reihenfolge 
ihrer genotypischen W-Werte und setzt diese Streifen in dieser neuen Ordnung wieder 
zum Einheitsquadrat zusammen, so ergibt sich folgende Treppenfunktion, bei der jede 
Treppenstufe einer Genotypenkonstellation und die H6he der Stufe dem Anteil dieser 
Konstellation am ph~notypischen Fall entspricht. 

Diese Treppenfunktion entspricht der in Formel [7] Baur [2] angegebenen Ver- 
teilungsfunktion, far die allgemein der Zusammenhang zwischen der phanotypischen 
und genotypischen Betrachtungsweise bewiesen wurde. Die weit~e Fliiche in der Gra- 
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phik entspricht wieder dem phgnotypischen W-Weft, zeigt aber jetzt ,  wie er sieh aus 
den unterschiedliehen, darin enthaltenen genotypisehen M6glichkeiten zusammen- 
setzt, wie das far die sehraffierte F1/iche, die den Anteil falscher Entscheidungen ver- 
ansehaulicht, ebenfalls zutrifft. Das Gesamtergebnis der genotypischen Betrachtungs- 
weise tmterseheidet sich also nicht yon dem der bisher angewandten Methode - beide 
bemhen  auf  der gleiehen Grundlage und mfissen folglich zum gleiehen Ergebnis kom- 
men - jedoeh zeigt sich der Charakter des ph~notypischen W-Wertes als zusammen- 
fassende Aussage fiber die genotypisch m6gliehen W-Werte. 
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0,0 0,5 1,5 Abb. 5. Verteilungsfunktion der genotypischen W-Werte 

Die Nichste zus~tzliche Information dieser Betrachtungsweise liefert die Standard- 
abweichung s der genotypischen W-Werte. Diese Standardabweichung s ist gleich der 
Wurzel aus der Varianz s 2 , dem mittleren quadratischen Abstand der genotypischen 
W-Werte yon ihrem ,,Mittelwert", dem phgnotypischen W-Wert. Dieser Wert s ist ein 
Mag dafiir, ob die einzelnen genotypischen W-Werte sehr stark um den ph~inotypischen 
W-Wert streuen, oder dicht bei ihm liegen. Im ersten Fall wiire bei m6glicher Bestim- 
mung der Genotypen durch erweiterte Familienuntersuchung eine vom urspriinglichen 
W-Wert stark abweichende Vaterschaftsplausibilit/it zu erwarten, wS_hrend im zweiten 
Fall keine grot~e Vergndemng wahrscheinlich ware. Ffir das spezielle Beispiel ergibt 
sich: 

s 2 = (0,9269-0,5832) 2 "3,7/100 + (0,8637-0,5832) 2 "3 t,8/100 
+(0,0-0,5832) 2 "2;2/100 + (0,4403-0,5832) 2 "62,3/100 

s 2 = 0,0495 s = 0,2224 

Als letzte zus~tzliche Information liefert die Graphik dem Gutachter die Informa- 
tion, wie grot~ der Anteil genotypisch m6glicher, aber ph/inotypisch nicht erkennbarer 
Ausschlfisse ist. Ffir den vorgegebenen Beispielfall liest man an der Graphik bei W = 0,0 
einen Anstieg der Kurve yon 0,0% auf 2,2% ab. Dies bedeutet,  daf~ die Wahrscheinlich- 
keit fttr einen verdeckten Ausschlut~ 2,2% ist. 

Abschlief$end seien in Abb. 6 die Ergebnisse aus der ph~inotypischen und geno- 
typischen Betrachtung zum Vergteich der Aussagen und Informationsgehalte zusam- 
menf'assend gegenfibergestellt. 
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Phonotypische Betrochtung Genotypische Betrachtung 

K M Pv K M Pv % 

B A 1 B  B 1) B / B A I l B  BIB 3,7 

Y = 0,7146 2) B / B A1 /B  B/0 31,6 
x 

3) B /  0 A 1/B BIB 2,2 

[g Y + 10 9, 8541 
x 4) B / 0  A 1/8 B/0 62,3 

233 

Wg 

0,9269 
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W = 0.5832 W = 0,5832 

S = 0, 2224 

Abb. 6. Zusammenfassung der genotypischen und phS~notypischen Betrachtungsweise 

0,0 
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E 
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Abb. 7. Arbeitsschema des Programms (aus Rittner [15] S. 1284) 

Nachdem nun an Hand des Beispiels die genotypische Betrachtungsweise n~her 
erl~utert wurde, soil im folgenden auf das Programm, das diese Betrachtung durch- 
ftihrt, und seine M6glichkeiten eingegangen werden. 
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Wie schon in Abb. 2 gezeigt, besteht die Hauptaufgabe in der Bestimmung der 
genotypisch m6glichen Kind-Mutter Dubletten D1 - D n und der m6glichen Geno- 
typen PVI oPV m des Putativvaters, der Aufstellung aller m6glichen Kombinationen und 
der Berechnung der genotypischen Werte X,Y,W und P f0x jede Kombination (Abb.7). 

An Hand dieser Werte l~t~t sich dann die Graphik erstellen und der ph/inotypische 
W-Wert und die Standardabweichung s bestimmen. Ausgangspunkt fiir diese Arbeiten 
sind die auf Datenkarten abgelochten Ergebnisse der serologischen Untersuchungen. 
Bisher sind die Systeme ABO, MNSs, Rh, K, Fy(a,b), Jk(a,b), Hp, Go, PGMa, AK, 
ADA, Lu(a,b), Inv(1), Ag(x), P, Sese, acP, Gm(1,2), GPT, C3, ESD, 6-PGD und HLA 
implementiert, jedoch k6nnen weitere Systeme leicht hinzugeftigt werden. Da fox die 
Berechnung yon Vaterschaftsplausibilit/iten mit HiKe des HLA Systems keine Tabel- 
len vorliegen, dieses System wegen seiner grot~en Diskriminationsf~ihigkeit aber immer 
wichtiger wird, soll der im Programm enthaltene Algorithmus FOX das HLA System, der 
auf der Arbeit yon Mayr [ 13 ] beruht, in einer weiteren Arbeit ausfiihrlich beschrie- 
ben werden [41. 

Die Nomertldatur fiir die Eingabe und Ausgabe richtet sich so weit wie m6glich 
nach der in FachbiJchern tiblichen Schreibweise. Da die Ein- und Ausgabe der meisten 
Rechner aber noch auf reine Grot~schreibung ausgelegt ist, wurde for m6gliche Zwei- 
felsfNle die aUgemeine Konvention eingefiihrt, einen kleinen Buchstaben durch einen 
folgenden Stern zu kennzeichnen. So erscheint z.B. der Ph/inotyp Ms als MS ~ oder der 
Phanotyp CcDEe als CC~DEE *. Die den Berechnungen zu Grunde liegenden Genfre- 
quenzen wurden his auf die Systeme Rh [6], Ca [17], Fy [141, GPT [15], ESD [15] 
und HLA [ 1 ] aus den Tabellen [ 11 ] entnommen. Als a-priori Wahrscheinlichkeit fox 
Vaterschaft wird standardm/igig P(V) = 0,5 gesetzt. Es besteht die M6glichkeit, die 
Genfrequenzen und die a-priori Wahrscheinlichkeit beliebig zu ver~indern. 

Der Output des Programms l~igt sich in ein analytisches und ein numerisches Ge- 
biet unterteilen. Im ersten, dem analytischen Teil, wird mit der Auflistung der ein- 
gegebenen Daten, die nur aus den serologischen Befunden for das Kind, die Mutter und 
den Putatiwater bestehen, begonnen. Hierbei kommt es bei nicht plausiblen Daten zu 
einem Fehlerkommentar, bei Mutter-Kind-Unvertr~iglichkeit oder direktem Ausschluf~ 
zur Meldung der Systeme, in denen die Unvertr/iglichkeit oder der Ausschlut~ fest- 
gestellt wurden, und die Bearbeitung dieses Falles ist beendet. Bei plausiblen Daten, 
die keinen direkten Ausschlut~ beinhalten, liefert der analytische Tell als letztes eine 
Auflistung der genotypisch m6glichen, aber pNinotypisch nicht erkennbaren Aus- 
schltisse in den einzelnen Systemen und damit Hinweise, ob erweiterte Familienunter- 
suchung sinnvoU ist. Abb. 8 zeagt diesen Tell f~  den Beispielfall mit der dafin enthal- 
tenen genotypischen Ausschlugkonstellation, gefolgt yon der Liste der numerischen 
Ergebnisse. Diese Liste liefert die Werte X und Y, die Ausschlut~chance P(AUS) der 
gegebenen Kind-Mutter Dublette, den Quotienten Y/X und die Vaterschaftsplausi- 
bilit~it W bei gegebener a-priori Wahrscheinlichkeit ( Q=0,5 ). Als n/ichstes folgt die 
Auflistung der genotypischen M6glichkeiten mit der Angabe der jeweiligen Werte X, 
Y,Y/X,W und dem prozentualen Anteil P in der letzten Spalte. 

Abb. 9 ist die vom Programm erstellte Graphik der Verteilung der genotypischen 
W-Werte, die durch die weige und schraffierte Fl~iche die Anteile yon richtigen und 
falschen Entscheidungen verdeutlicht. Als letztes liefert der Output die Angabe der 
Vaterschaftsplausibilit~it W und der Standardabweichung s, wie Abb. 10 zeigt. 
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AUS DEM 
INSTITUT FIJR MEDIZIN1SCHE STATISTIK, DOKUMENTATION UND DATENVERARBEITUNG 
LIND DEM 
INSTITUT F~R GERICHTLICHE MEDIZIN 
DER RHEINISCHEN FRIEDRICH-WILHELMS-UNIVERSIT)~T BONN 

BIOSTAT1STISCHE ABSTAMMUNGSBEGUTACHTUNG NACH DER METHODE VON 
E S S E N - M O E L L E R  

PROGRAMMVON M AX P. BA U R (AUGUST 1975) 

BEISPIEL ZUR VERANSCHAULICHUNG DER GENOTYPISCHEN BETRACHTUNGSWEISE 

BEI DER K I N D  M U T T E R  P U T A T I V V A T E R  

B A1B B 

HANDELT ES SICH IM 

KONSTELLATION 

A B 0 SYSTEM UM 

DEN FOLGENDEN MOGLICHEN AUSSCHLUSS 

KIND MUTTER PUTATIVVATER 

1) B/0 A1/U B/B 

SYSTEM K M X 

A B 0 B AIB B I).14909 

GENOTYPEN K M t' X 

Bi l l  A i i l l  B i l l  0.117890 
BIB a I s'll BI0 0.63570 
B/O A I/B B/B 0.0 
B/0 A I/b gi0 0.07890 

Abb. 8. Output des Programms ftir den Beispieffall 

~ I'(AUS)_) _ 

0.00623 lodgE-01 
(I. IIIII31 [0.(ME Of 
0.00623 10.0 
0.10031 10/79E-01 

~ Y/X W(I'j (0=0.50) 

t.7146 (I.5832266 

Y/X WIG) 10=0.50) 

O.0789 I 0.9268699 
0.1578 t 0.8637071 
*******[ 0.0 
1.2714 / 0.4402574 

12.,71 

Abschliegend soil noch an Hand des Bonner Gutachtenfalles BG 909/73 [16] ge- 
zeigt werden, wie die Ergebnisse eines echten Falles, bei dem viele Systeme getestet 
wurden, aussehen. Der Output (Abb. 11 - Abb. 13) liefert zuNichst wieder die Auf- 
listung der serologischen Daten und weist auf die genotypisch m6glichen Ausschlut~- 
kombinat ionen in den Systemen ABO, Rh, Duffy und P hin. Aus der Liste der numeri- 
schen Ergebnisse (Abb. 12) ist zu ersehen, dafS die Systeme MNSs, Rh, Hp und acP 
recht starke positive Hinweise l iefem, da sie far sich betrachtet  jeweils W-Werte tiber 
0,60 ergeben. Dem steht der starke negative Hinweis im Duffy System gegentiber, wo 
es sich nur dann nicht um einen Ausschluf~ handelt ,  wenn der Beklagte ein stummes 
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PRDZENTUALER : 
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Abb. 9. Vom Programm erstellte Graphik der genotypisehen Verteflungsfunktion 

Allel besitzt und dieses an das Kind vererbt hat. Die Einzelausschlut~chancen liegen nur 
in den Systemen MNSs und Rh iiber 0,50. Die genotypische Verteilungskurve zeigt, 
dat~ der Anteil der verdeckten Ausschl0sse ungef'Llar 6% betriigt - die Kurve steigt bei 
0,0 um 6% an - und da6, falls kein verdeckter Ausschlu6 vorliegt, der genotypisehe 
W-Wert tiber 0,99 liegt. Abb. 13 gibt die zusammenfassende Auskunft, da6 die ph~ino- 
typische Vaterschaftsplausibilit~it W = 0,9310 ist, da6 die Standardabweichung mit 
s = 0,2520 sehr hoch ist und da6 die Gesamtausschlut~chance A = 0,9521 betr/igt. 

Die laolae Standardabweichung s und der gro6e Anteil verdeckter Ausschliisse kom- 
men offensichflich durch die ungew6hnliche Situation irn System Duffy zustande. 
Eine erweiterte Familienuntersuchung der Eltern des Beklagten ergab, da6 die Mutter 
des Beklagten vom Typ Fy(a+b-)  war, wodurch das stumme AUel praktisch gesichert 
war, und der Genotyp des Beklagten als 
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Fy/Fy b 
bestimmt war. Damit ergaben sich mit den Frequenzen (14) 

~ F y ~  = 0,4208 

die neuenWertefor dasSystemDuffy 

X = 0,0344 
Y/X = 0,9576 

f(Fyb) = 0,5492 

Y = 0,0330 
WDuffy = 0,5108 

und als Gesamtergebnis for die Vaterschaftplausibilit~t erhalt man 

W = 0,9928 
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f(Fy) = 0,03 
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Abb. 10. Vatexschaftsplaus~flit~t und Standa~abweichung Ms zusammenfassende und abscldies- 
sende Angabe 
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Abb. 11. 
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Abb. 12. Numerische Ergebnisse und Verte~ungskurve des Falles BG 909/73 

Diskussion 

Sinn des hier vorgelegten Programmes ist es, mit Hilfe der genotypischen Betrach. 
tungsweise dem Gutachter und dem mit Abstammungsfragen bef~ten Laien einen 
Eindruck dariJber zu vermitteln, wie sich der ph~inotypische W-Wert eines betreffenden 
Falles zusammensetzt und dem Gutachter die Berechnung der Vaterschaftsplausibili- 
t~it von Hand zu ersparen. In bestimmten F~fllen (mit verdeckten Ausschlufim6glich- 
keiten oder niedriger ,,Aussagekraft" tier Mutter-Kind-KonsteUation) liefert das Pro- 
gramm Hinweise auf weitere Untersuchungswege, z.B. erweiterte Familienuntersu- 
chung. Es erm6glicht da~'berhinaus vergleichende Berechnungen mit unterschiedli- 
chen Genfrequenzen und a-priori Wahrscheinlichkeiten. Heide [8] verwendete das 
Programm fiir die Berechnungen mit unterschiedlichen Genfrequenzen aus Sehleswig- 
Holstein. 

Das Programm erlaubt nicht die Bearbeitung yon F~llen mit Verwandtschaft zwi- 
schen Putatiwater und Kindesmutter, dagegen lassen sieh wie im Programm yon 
Hummel, Ihm und Conradt [ 12] bei Vodiegen entsprechender Genfrequenzen 
W-Werte ftir Fremdst~mmige berechnen. Weder die Programme yon Hummel, Ibm 
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Abb. 13. GesamteIgebnisse des FaUes BG 909/73 

und Conradt [ 12] noch yon Chastang [5] enthalten j edoch die genotypische Betrach- 
tungsweise. 

Das vorliegende Programm, geschrieben in der weitverbreiteten Programmierspra- 
che FORTRAN IV, ist zur Zeit auf der Rechenanlage IBM 370/168 des RHRZ Bonn 
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und auf dot IBM 370] 125 der Universitiitskliniken Bonn implementiert. Die ben6tigte 
Reehenzeit h~ingt je naeh Fall yon der Anzahl der genotypiseh m6gliehen Kombinatio- 
hen ab und blieb in den meisten bisher gereehneten F~llen im Beroieh yon Sekunden. 
Der vom Benutzer selbst zu leistende Arbeitsaufwand besteht im Abloehon yon je einer 
Datenkarte pro getestetos System und in der kritisehen Analyse der gelieferten Ergeb- 
rlisse. 

Beispiele praktiseher Bereetmung shad Gegenstand einer weiteren Arbeit [17]. 
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