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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 Vaterschaftsplausibilitit nach
Essen—Moller (7) und liefert Information tiber die genotypisch nicht eindeutigen
Méglichkeiten bei vorgegebener phinotypischer Konstellation.

Key words. Vaterschaftsgutachten, Programmsystem zur Abstammungsbegutach-
tung — Vaterschaftsplausibilitit, Genotyp, genotypische W-Werte.

Mit dieser Arbeit soll eine Moglichkeit gezeigt werden, die theoretischen Betrachtun-
gen iiber den Zusammenhang zwischen genotypischen und phénotypischen Vater-
schaftsplausibilititen [2] fir den Gutachter nutzbar zu machen und den biostatisti-
schen Teil eines Vaterschaftsgutachtens einerseits rationell, andererseits unter Aus-
nutzung des gréftmoglichen Informationsgehaltes bei guter Ubersichtlichkeit zu
bearbeiten. Zu diesem Zweck wurde ein Programmsystem entwickelt, das ausfiihr-
liche Informationen {iber den genotypischen Hintergrund einer phinotypischen Kom-
bination von Kind, Mutter und Putativvater gibt. Die numerische Berechnung fiir die
Vaterschaftsplausibilitit basiert vollstindig auf der Methode von Essen—Moller [7],
dessen Bayesscher Ansatz in der Paternititsbegutachtung allgemein bekannt ist

[10, 15, 19]. Diese Methode ist jedoch nicht nur auf die Phanotypen, sondern auf alle
moglichen Genotypen anwendbar, wodurch der Gutachter mehr Information iiber die
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genetische Situation erhdlt. In Fortsetzung der allgemein giiltigen und theoretischen
Formulierungen von Baur [2] soll in dieser Arbeit an Hand eines einfachen Beispiels,
das schon in einem Vortrag Verwendung fand [3], die Arbeitsweise des Programms dar-
gestellt und die Interpretation der Ergebnisse veranschaulicht werden.

Es sei folgender Fall gegeben, bei dem um der Verstindlichkeit Willen nur die
Ergebnisse aus dem ABO System genannt sind:

Kind Mutter P-Vater
B AlB B

Nimmt man nun die von Hummel (11) angegebenen Genfrequenzen

f(Al)=0,2274 f(A2) =0,0580

f( B)=0.0789 f( 0)=0,6357

als Grundlage fiir die Berechnung von X, Y, und W, so erhilt man
f(ADIB)F(0)X(B) + f(ALI(B)(B) {f(0)+{(B)]

X =
fAI(B) f(0)+(B)]
£(B) + 2£(B)E(0)
£(0) +£(B)
Y = f(B)Y +26(B)(0)

und folglich ist

= 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 Vaterschaftsplausibilitit

W = 0,5832

0,0 05 1.0 Abb. 1. Graphische Darstellung der Vaterschaftsplausibilitat

Dieses Ergebnis 1:ft sich graphisch 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 unterteilt wird. Die linke weifle Fliche des Quadrats ist dann ein
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Maf fiir den Anteil richtiger Entscheidungen, die rechte schraffierte Fliche ein Mafl
fir den Anteil falscher Entscheidungen bei Entscheidung fiir Vaterschaft.

An diesem bisher iiblichen Vorgehen ist nicht auszusetzen, solange man die Vor-
aussetzungen des Essen—Moller Verfahrens akzeptiert, und es liefRe sich auch nichts
hinzufiigen, wenn nicht zur Begutachtung auch Systeme ,unvollstindiger Verwendbar-
keit* [9] verwendet wirrden — wie z. B. das ABO System — deren Phinotypen mehrere
genotypische Moglichkeiten enthalten. Betrachtet man nimlich das gewihlte Beispiel,
so sieht man, da hierbei folgende Genotypen moglich sind:

Kind Mutter P-Vater
Phin B AlB 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 Moglichkeiten in allen
Systemen zu erkennen, zu untersuchen und zu interpretieren, um dem Gutachter wei-
terfilhrende Hinweise zu geben. Der erste Schritt des Programms besteht deshalb auch
darin, fiir die gegebene phénotypische Kind-Mutter Dublette und den Phinotyp des
Putativvaters alle genotypischen Moglichkeiten zu bestimmen, wie Abb. 2. zeigt.

Ehdno’cypischesDubletq I Phdnotyp des J
Putativvaters

o0 o] (Rl [P [

Abb. 2. Zerlegung der genotypischen Méglichkeiten (aus Rittner {15] S. 1283)

Kombiniert man nun jede der genotypischen Kind-Mutter Dubletten mit jedem
Genotyp des Putativvaters, so erhdlt man fiir das spezielle Beispiel die folgenden vier
unterschiedlichen Kombinationsmaglichkeiten, die alle in der gegebenen phinotypi-
schen Konstellation enthalten sein konnen:

Kind Mutter . P-Vater
1) B/B Al/B B/B
2) B/B Al/B B/O
3) B/O Al/B B/B

4) B/O Al/B ) B/O
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Hat man die Aufgliederung des phinotypischen Falies in alle genotypischen Kon-
stellationen durchgefithrt, stellt sich die Frage nach den prozentualen Anteilen bzw.
Wahrscheinlichkeiten der einzelnen Genotypenkostellationen und man erhilt mit
Hilfe der Formel [6] aus Baur [2]

Kind Mutter P-Vater Anteil am Phinotyp (%)
1 B/B Al/B B/B 3,7
2) B/B Al/B B/O 318
3) B/O Al/B B/B 22
4) B/O Al/B B/O 62,3

Wiihit man zur graphischen Veranschaulichung wieder das schon benutzte Einheits-
quadrat und versieht dessen linke Seite mit einem prozentualen Mafistab, so bedeutet
die Aufgliederung des Falles in die genotypisch moglichen Konstellationen eine Unter-
teilung der Fliche in waagerechte Streifen, wobei jeder Streifen einer Genotypenkon-
stellation und die Breite dieses Streifens dem prozentualen Anteil dieser Kombination
entspricht (siche Abb. 3).
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Abb. 3. Aufteilung der Fliche entsprechend den Anteilen der Genotypen-Konstellationen

Der nichste Schritt der genotypischen Betrachtungsweise besteht jetzt darin, fic
jede der moglichen Konstellationen die genotypische Vaterschaftsplausibilitdt zu be-
rechnen, und man erhilt fiir die vier verschiedenen Moglichkeiten des Beispiels die
folgenden genotypischen W-Werte:

Kind Mutter P-Vater % Wg
1) B/B Al/B B/B 37 0,9269
2) B/B Al/B B/O 318 0,8637
3) B/O Al/B B/B 2.2 0,0

4) B/O Al/B B/O 62,3 0.4403
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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 vollig
schraffiert, da er einer Ausschlukonstellation und somit einem genotypischen W-Wert
von 0,0 entspricht, und der vierte Streifen wird bei 0,4403 unterteilt.
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o N N W Abb. 4. Graphische Darstellung der unterschiedlichen

0.0 05 10 genotypischen W-Werte

Schon an dieser Stelle der Betrachtung des speziellen Beispiels zeigt sich, wie sich
der W-Wert der phinotypischen Betrachtung aus den einzelnen genotypischen Kon-
stellationen und ihren zugehorigen genotypischen W-Werten zusammensetzt. In Abb. 1
entspricht die weifle Fliche F in ihrer GrofRe dem phinotypischen W-Wert (F =W-1,0
=0,5832). Addiert man die einzelnen weien Flichen F; — F4 der genotypischen
Graphik, so erhilt man als Summe

F=F +F,+F, +F,
(3,7-0,9269+31,8-0,8637+2,2-0,0+62,3-0,4403)/100
= 0,5833

it

Dieses Ergebnis ist bis auf eine durch Rundung entstandene Differenz identisch
mit dem Ergebnis der phinotypischen Graphik, womit auch anschaulich gezeigt ist,
wie sich der bisher allein berechenete phinotypische 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 zugehorigen 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 Hohe der Stufe dem Anteil dieser
Konstellation am phinotypischen Fall entspricht.

Diese Treppenfunktion entspricht der in Formel [7] Baur [2] angegebenen Ver-
teilungsfunktion, fiir die allgemein der Zusammenhang zwischen der phinotypischen
und genotypischen Betrachtungsweise bewiesen wurde. Die weie Fliche in der Gra-
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phik entspricht wieder dem phénotypischen W-Wert, zeigt aber jetzt, wie er sich aus
den unterschiedlichen, darin enthaltenen genotypischen Moglichkeiten zusammen-
setzt, wie das fiir die schraffierte Flﬁche, die den Anteil falscher Entscheidungen ver-
anschaulicht, ebenfalls zutrifft. Das Gesamtergebnis der genotypischen Betrachtungs-
weise unterscheidet sich also nicht von dem der bisher angewandten Methode — beide
beruhen auf der gleichen Grundlage und miissen folglich zum gleichen Ergebnis kom-
men — jedoch zeigt sich der Charakter des phinotypischen W-Wertes als zusammen-
fassende Aussage iiber die genotypisch maoglichen W-Werte.
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15  Abb. 5. Verteilungsfunktion der genotypischen W-Werte

Die nichste zusitzliche Information dieser Betrachtungsweise liefert die Standard-
abweichung s der genotypischen W-Werte. Diese Standardabweichung s ist gleich der
Wurzel aus der Varianz s*, dem mittleren quadratischen Abstand der genotypischen
W-Werte von ihrem , Mittelwert*, dem phinotypischen W-Wert. Dieser Wert s ist ein
Maf dafiir, ob die einzelnen genotypischen W-Werte sehr stark um den phénotypischen
W-Wert streuen, oder dicht bei ihm liegen. Im ersten Fall wiire bei moglicher Bestim-
mung der Genotypen durch erweiterte Familienuntersuchung eine vom urspriinglichen
W-Wert stark abweichende Vaterschaftsplausibilitiit zu erwarten, wihrend im zweiten
Fall keine grofe Verinderung wahrscheinlich wire. Fiir das spezielle Beispiel ergibt
sich:

¢ =(0,9269-0,5832)%-3,7/100 + (0,8637-0,5832)**31,8/100
+(0,0-0,5832)%-2,2/100 + (0,4403-0,5832)*62,3/100

s =0,0495 s=0,2224

Als letzte zusitzliche Information liefert die Graphik dem Gutachter die Informa-
tion, wie groB der Anteil genotypisch moglicher, aber phéinatypisch nicht erkennbarer
Ausschliisse ist. Fiir den vorgegebenen Beispielfall liest man an der Graphik bei W =00
einen Anstieg der Kurve von 0,0% auf 2,2% ab. Dies bedeutet, da3 die Wahrscheinlich-
keit fiir einen verdeckten Ausschiuf 2 2% ist.

Abschliefend seien in Abb. 6 die Ergebnisse aus der phinotypischen und geno-
typischen Betrachtung zum Vergleich der Aussagen und Informationsgehalte zusam-
menfassend gegeniibergestellt.
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Phanotypische Betrachtung

233

Genotypische  Betrachtung

M Py M Py %o Wg
A1B B 17 BJ/B A1/B B/B 3,7 0,9269
- 0716 2) B/B AUB B/0 318 0,8637
3 B/O A1/B B/B 2.2 0,0
lg =% 410 = 09,8541
X 4) BI/O A 18 B/0 62.3 04403
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Abb. 6. Zusammenfassung der genotypischen und phinotypischen Betrachtungsweise
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Abb. 7. Arbeitsschema des Programms (aus Rittner [15] S. 1284)

Nachdem nun an Hand des Beispiels die genotypische Betrachtungsweise niher
erldutert wurde, soll im folgenden auf das Programm, das diese Betrachtung durch-
fihrt, und seine Moglichkeiten eingegangen werden.
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Wie schon in Abb. 2 gezeigt, besteht die Hauptaufgabe in der Bestimmung der
genotypisch moglichen Kind-Mutter Dubletten D; — Dy, und der moglichen Geno-
typen PV, -PVy, des Putativvaters, der Aufstellung aller moglichen Kombinationen und
der Berechnung der genotypischen Werte X,Y,W und P fiir jede Kombination (Abb.7).

An Hand dieser Werte ldfit sich dann die Graphik erstellen und der phinotypische
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, Ge, PGM; , AK,
ADA, Lu(ab), Inv(1), Ag(x), P, Sese, acP, Gm(1,2), GPT, C5, ESD, 6-PGD und HLA
implementiert, jedoch kénnen weitere Systeme leicht hinzugefiigt werden. Da fiir die
Berechnung von Vaterschaftsplausibilititen mit Hilfe des HLA Systems keine Tabel-
len vorliegen, dieses System wegen seiner grofien Diskriminationsfihigkeit aber immer
wichtiger wird, soll der im Programm enthaltene Algorithmus fiir das HLA System, der
auf der Arbeit von Mayr [13] beruht, in einer weiteren Arbeit ausfithrlich beschrie-
ben werden [4].

Die Nomenklatur fiir die Eingabe und Ausgabe richtet sich so weit wie moglich
nach der in Fachbiichern iiblichen Schreibweise. Da die Ein- und Ausgabe der meisten
Rechner aber noch auf reine Grofischreibung ausgelegt ist, wurde fir mogliche Zwei-
felsfille die allgemeine Konvention eingefiihrt, einen kleinen Buchstaben durch einen
folgenden Stern zu kennzeichnen. So erscheint z.B. der Phianotyp Ms als MS* oder der
Phinotyp CcDEe als CC*DEE*. Die den Berechnungen zu Grunde liegenden Genfre-
quenzen wurden bis auf die Systeme Rh [6], C5 [17], Fy [14], GPT [15], ESD [15]
und HLA [1] aus den Tabellen [11] entnommen. Als a-priori Wahrscheinlichkeit fiir
Vaterschaft wird standardmifig P(V) = 0,5 gesetzt. Es besteht die Moglichkeit, die
Genfrequenzen und die a-priori Wahrscheinlichkeit beliebig zu verindern.

Der Output des Programms lidt 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 fiir das Kind, die Mutter und
den Putativvater bestehen, begonnen. Hierbei kommt es bei nicht plausiblen Daten zu
einem Fehlerkommentar, bei Mutter-Kind-Unvertriglichkeit oder direktem Ausschlufy
zur Meldung der Systeme, in denen die Unvertiriglichkeit oder der Ausschluf fest-
gestellt wurden, und die Bearbeitung dieses Falles ist beendet. Bei plausiblen Daten,
die keinen direkten Ausschluf beinhalten, liefert der analytische Teil als letztes eine
Auflistung der genotypisch moglichen, aber phidnotypisch nicht ertkennbaren Aus-
schliisse in den einzelnen Systemen und damit Hinweise, ob erweiterte Familienunter-
suchung sinnvoll ist.’ Abb. 8 zeigt diesen Teil fiir den Beispielfall mit der darin enthal-
tenen genotypischen AusschluBkonstellation, gefolgt von der Liste der numerischen
Ergebnisse. Diese Liste liefert die Werte X und Y, die Ausschiufichance P(AUS) der
gegebenen Kind-Mutter Dublette, den Quotienten Y/X und die Vaterschaftsplausi-
bilitit W bei gegebener a-priori Wahrscheinlichkeit ( Q=0,5 ). Als nichstes folgt die
Auflistung der genotypischen Moglichkeiten 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 weifle und schraffierte Fliche die Anteile von richtigen und
falschen Entscheidungen verdeutlicht. Als letztes liefert der Output die Angabe der
Vaterschaftsplausibilitit W und der Standardabweichung s, wie Abb. 10 zeigt.
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AUS DEM

INSTITUT FUR MEDIZINISCHE STATISTIK, DOKUMENTATION UND DATENVERARBEITUNG
UND DEM

INSTITUT FUR GERICHTLICHE MEDIZIN

DER RHEINISCHEN FRIEDRICH-WILHELMS--UNIVERSITAT BONN

BIOSTATISTISCHE ABSTAMMUNGSBEGUTACHTUNG NACH DER METHODE VON
ESSEN-MOELLER

PROGRAMM VON M A X P. BAUR (AUGUST 1975)
BEISPIEL ZUR VERANSCHAULICHUNG DER GENOTYPISCHEN BETRACHTUNGSWEISE
BEIDER KIND MUTTER PUTATIVVATER KONSTELLATION

HANDELTESSICHIM ABO SYSTEM UM

DEN FOLGENDEN MOGLICHEN AUSSCHLUSS

KIND MUTTER PUTATIVVATER
1) B/0 Al/B B/B
SYSTEM K M P X Y  |PAUS) YIX [WiP)(Q=0.50) |
ABO B AlB B [0.14909 10.10654 [0.0 0.7146 | 0.5832266
GENOTYPEN K M P X Y [PROD X |PROD Y| Y/X |WIG)(Q=050)| %
B/B AlTB B/B 0.07890 10.00623 [0.79E-01{0.62E-02| 1.0789 | 0.9268699 3.68
B/B Al/B B/0 0.63570 [0.10031 0.64E 00[0.10E 00| 0.1578 | 0.8637071 31.79
B/0 Al/B B/B 0.0 0.00623 |0.0 0.62E-02| #xxxxn 0.0 2.17
B/0 Alfb B/0O 0.07890 [0.10031 [0.79E-01]0.10E 00| 1.2714 | 0.4402574 | 62.37

Abb. 8. Output des Programms fiir den Beispielfall

Abschlieffend soll 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 moglichen Ausschluf3-
kombinationen in den Systemen ABO, Rh, Duffy und P hin. Aus der Liste der numeri-
schen Ergebnisse (Abb. 12) ist zu ersehen, daB die Systeme MNSs, Rh, Hp und acP
recht starke positive Hinweise liefern, da sie fir sich betrachtet jeweils W-Werte iiber
0,60 ergeben. Dem steht der starke negative Hinweis im Duffy System gegeniber, wo
es sich nur dann nicht um einen Ausschluf handelt, wenn der Beklagte ein stummes
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Abb. 9. Vom Programm erstelite Graphik der genotypischen Verteilungsfunktion

Allel besitzt und dieses an das Kind vererbt hat. Die Einzelausschlufichancen liegen nur
in den Systemen MNSs und Rh iiber 0,50. Die genotypische Verteilungskurve zeigt,
daB der Anteil der verdeckten Ausschliisse ungefihr 6% betrigt — die Kurve steigt bei
0,0 um 6% an — und daB, falls kein verdeckter AusschluB} vorliegt, der genotypische
W-Wert iiber 0,99 liegt. Abb. 13 gibt die zusammenfassende Auskunft, da die phino-
typische Vaterschaftsplausibilitit W = 0,9310 ist, daB die Standardabweichung mit

s =0,2520 sehr hoch ist und daft die Gesamtausschlufichance A =0,9521 betrigt.

Die hohe Standardabweichung s und der groe Anteil verdeckter Ausschliisse kom-
men offensichtlich durch die ungewéhnliche Situation im System Duffy zustande.
Eine erweiterte Familienuntersuchung der Eltern des Beklagten ergab, dal die Mutter
des Beklagten vom Typ Fy(a+b—) war, wodurch das stumme Aliel praktisch gesichert
war, und der Genotyp des Beklagten als



Programmsystem zur Abstammungsbegutachtung 237

Fy/Fyb

bestimmt war. Damit ergaben sich mit den Frequenzen (14)

f(Fyb) = 0,5492 f(Fy) = 0,03

f(Fya) = 0,4208
die neuen Werte fiir das System Duffy

Y =0,0330
WDuffy =0,5108

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

und als Gesamtergebnis fiir die Vaterschaftplausibilitit erhalt man
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Abb. 10. Vaterschaftsplausibilitit und Standardabweichung als zusammenfassende und abschlies-
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AUS DEM
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UKD DEM
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BIOSTATISTISCHE ABSTAMMUNGSOBEGUTACHTUNG NACH DER METHODE VON ES S E

Max P. Baur und Ch. Rittner

DOKUMENTATION UND DATENVERARBEITUNG

N-MOELLER

PROGRAMM VON MoAX Pe B AUR C(AUGUST 1975)
BG 909/73
BEl DER KIND MUTTER PUTATIVVATER KONSTELLATION
B Al 0
MNSS* NS * MSS*
C*DEE* CC*DE% C#DEE*
K= K= K-
FY(A+B=) FY{A+B~}) FY(A-B+)
JKIA-B+} JK(A+B+) JKLAB+)
HP 1-1 HP 1-1 HP 1-1
GC 2-1 6L 2-1 GC 2~1
PGM1 1-1 PGM1 2-1 PGM1 1-1
ADA 1-1 ADA 1-1 ADA 1-~1
INVI-1} INVI-1) INV(-1)
AGLX=-} AGIX~} AG(X=~}
P+ P £
P8 P B P B
GM(=1,-2) GM(=15-2) GR(-1,~2)
GPT 2-1 GPT 2-1 GPT 2~1
HANDELY ES SICH IM ABC SYSTEM UM

DEN FOLGENDEN MDEGLICHEN AUSSCHLUSS

KIND MUTTER PUTATIVVATER
1) B/B AL/B oso
HANDELT ES SICHM IM R H SYSTEM UM

DIE FOLGENDEN 7
KIND
Y] C#DE/CADES
21 C*DE/C¥DE*
3) | C*DER/CEDHE
4) CHDE#/CHDHE
5) C*DE*/C*D*E
6} C*DE*/C*D*E
7 CHDE/CEDHE

MDEGL ICHEN AUSSCHLUESSE

MUTTER
CDE*/C*DE*
CuxE*/(*DE*
CDE*/CaDE*
CDE#/C*DE*
CD*E*/C*DEX*
COXE*/C*DEX
CDE*/CH#DHE*

PUTATIVVATER
C*DE*/C*D*E
CHDER/CHO*E

C*DE/C*UE*
C*DE/CXD*E*
CH*DE/C*DE*
C*DE/CHD*EX
CHDE*/C*D2E

Abb. 11.
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HANDELT ES SICH IR

DIE FOLGENDEN 6

FY{A,B)

SYSTEM UM

MOEGL ICHEN AUSSCHLUESSE
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KIND MUTTER PUTATIVVATER
1) FY AZFY A FY A/FY A FY B/FY B
21 FY A/FY A FY A/FY A FY B/FY
3) FY AZFY A FY AJFY FY 8/FY 8
4) FY AJFY A FY AJFY FY B/FY
5) FY A/FY FY AJFY A FY B/FY B
6l FY_A/FY FY A/FY FY B/FY B
HANDELT ES SICH IM P SYSTEM UM
DEN FOLGENDEN MOEGLICHEN AUSSCHLUSS
KIND MUTTER PUTATIVVATER
1) PINON P P/P p/P
' ' ' ' ' ' ! !
SYSTEM ! K 1 “ 1 P 1 X 1 ¥ I etausy | Iovsx WIP) (Q=0.50} |
+ t f t + + t + i
! | | | l i | | |
ABO 1 81 Awe | 0 | 0.56551 [ 0.40411 | 0.0 I 1 0.7146 0.5832265 |
i 1 | | 1 I | | 1
+ $ + + + + t+ + +
I | 1 | 1 ! | I |
M NS S+ [ MNSS* | NS* | M5S* 1 0.30120 | 0,15174 | 0.51459 | ! 0.5038 0,6649821 |
t i ! ] 1 ! ! I 1
+ $ + + t + = t +
1 I 1 1 i | 1 1 1 !
R H ] CeDEE* | CC*DE* | C#DEE* | 0.42753 | 0.12224 1 0.72452 | { 0.2859 | 0.7776552
1 | ! 1 i ! | ! | i
+ t ¥ t + + } + + +
! 1 ! 1 1 1 ! ! | |
KELL | k= | K= | K- ] 0.96073 { 0.92300 | 0.0 1 | 6.9607 | 045100141
| ! ! 1 1 1 1 I f 1
+ + + + + + t + + t
! | ] | 1 | 1 1 1 !
FY(a,8) | FY(A+B-) | FY(A+8-) | FY{A-B+) | 0.03441 | 0.33457 | 0.0 9.7229 |  0.0932584 |
1 | i | 1 |
t $ + t + +
1 | ] 1 ] |
JK(AyB) ) JK(A=B4) JK{A+B+) JK{A+B+} | 0,51420 | 0.49960 | 0.26440 0.9716 | 0.5072024 |
1 1 i ! 1 |
+ + $ + + + +
| 1 | | 1 1 |
H P i HP 1-1 | HP 1-1 1| HP 1-1 1 08.37650 | 0.14175 | 0.38875 0.3765 | 0.7264802 1
: ; H ;’ : ; } ;
! | 1 1 1 | 1 1
G C GC 2-1 6C 2-1 | GC 2~1 | 8.40539 } 0440539 | 0.0 1 | 1.c000 | 0.4999999
1 1 ! 1 1 { 1
+ + + + + t +
! 1 | i 1 1 1
PG ML PGML 1-1 | PGML 2-1 | PGM1 1~1 | 0.77200 | ©.59598 | 0.05198 | I 0.7720 | 0.5643341 |
! ! ; : ' ! ! ! )
} t + + t + t + t
1 1 | 1 ! 1 | 1 1
ADA 1 ADA 1-1 | ADA 1-1 | ADA 1-1 | 0.934G0 | Q.87236 | 0.00436 10,9340 |  0.5170631F |
i | | 1 | 1 1 i i
+ + 1 + + +
1 ] | ! 1 I
I NV D INV{-1) INV(-1) | INV(-1} 0493480 | 0.87385 | 0.0 C.9348 0.516B8493
1
: ; : ;
1 1 1 |
A G (X) AGLX=) AG(X-) | AGEX~=)} | 06.77650 | 0.,60295 | 0.0 0.7765 0.5629047
1 1 1 1 | |
+ + 1 + + + t
1 1 1 | ! I
P P+ P+ P+ | D.84092 | 0.80162 | 0.0 1 I 0.9533 1 0.5119623 |
t | I 1 t
t + + + t + 4
| 1 1 ! I 1
ACP : P B! (] P B | 0.6061C 0436736 | 0.15516 | 0.6061 0.6226263
1 1 i t
+ t + + +
1 | 1 |
GM{1+2) GM{=1,-2}) GM(~1,-2} GMI-1,~2) | 0.69900 0.48860 | 0.0 0.6990 ) 0.588581¢&
i 1 ] i
t + t t +
1 1 ! ! ] |
GPT GPT 2-1 | GPT 2-1 1| GPT 2-1 | 0.49818 0443624 | 0.00001 } 0.9961 | 0.5009768
1 i . 1 1 1 | | t

Abb. 11. (Fortsetzung)
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Abb. 12. Numerische Ergebnisse und Verteilungskurve 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 befafiten Laien einen
Eindruck dariiber zu vermitteln, wie sich der phinotypische W-Wert eines betreffenden
Falles zusammensetzt und dem Gutachter die Berechnung der Vaterschaftsplausibili-
tit von Hand zu ersparen. In bestimmten Fillen (mit verdeckten Ausschlufiméglich-
keiten oder niedriger ,,Aussagekraft* der Mutter-Kind-Konstellation) liefert das Pro-
gramm Hinweise auf weitere Untersuchungswege, z.B. erweiterte Familienuntersu-
chung. Es erméglicht dariiberhinaus vergleichende Berechnungen mit unterschiedli-
chen Genfrequenzen und a-priori Wahrscheinlichkeiten. Heide [8] verwendete das
Programm fiir die Berechnungen mit unterschiedlichen Genfrequenzen aus Schleswig-
Holstein.

Das Programm erlaubt nicht die Bearbeitung von Fillen mit Verwandtschaft zwi-
schen Putativvater und Kindesmutter, dagegen lassen sich wie im Programm von
Hummel, thm und Conradt [12] bei Vorliegen entsprechender Genfrequenzen
W-Werte fiir Fremdstimmige berechnen. Weder die Programme von Hummel, Thm
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W Wh
L1 LL]
WH LL]
WW WW
HW L1

W W LL]
WW  WWWW WKW
WW WW  WW WW
WWWh WHAW

LLL WAW
W Wi
W w

00000000
0020000000
00 00
00 oo
00 00
00 00
oo 00
oo 00
00 00
[ 00
0000000000
00003000
$555555555
$55555555555
ss ss
$s
$S$
§5555555S
$S555555S
58S
5§
S5,
$55555555555
$S555555SS
00000000
6000000009
00 00
20 0
00 00
00 00
00 00
09 00
00 00
00 00
0000000000
00000000
AAAAAAAAAA
AAAAAAAAAAAA
AA AA
AA Ap
AA AA
AAAAAAAAAAAA
AAAAAAAAAAAA
AA AA
AA AA
AA AA
AA AA
AA AA
00000000
0000000000
00 00
00 00
00 00
00 0o
00 00
00 00
00 00
00 00
0000000009
00060900

9999999999
999999999999
99 99
99 99
99 99
999999999999
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99
99 99

' 999999999999
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2222222222
222222222222
22 22

222222222222
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Abb. 13. Gesamtergebnisse des Falles BG 909/73
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und Conradt [12] noch von Chastang [5] enthalten jedoch die genotypische Betrach-

tungsweise.

Das vorliegende Programm, geschrieben in der weitverbreiteten Programmierspra-
che FORTRAN 1V, ist zur Zeit auf der Rechenanlage IBM 370/168 des RHRZ Bonn
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und auf der IBM 370/125 der Universititskliniken Bonn implementiert. Die benéttigte
Rechenzeit hiingt je nach Fall von der Anzahl der genotypisch mdglichen Kombinatio-
nen ab und blieb in den meisten bisher gerechneten Fillen im Bereich von Sekunden.
Der vom Benutzer selbst zu leistende Arbeitsaufwand besteht im Ablochen von je einer
Datenkarte pro getestetes System und in der kritischen Analyse der gelieferten Ergeb-
nisse.

Beispiele praktischer Berechnung sind Gegenstand einer weiteren Arbeit [17].
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