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

II. Démonstration of Examples

Summary. By demonstrating three actual cases of disputed paternity the validity
of the computer program described in the first part of this paper is shown, namely:
the information with respect to possible unrecognized exclusions pointing to chan-
ces of extended family studies; the standard deviation and distribution curve giving
an actual survey of statistical parameters of a given case of disputed paternity.

Zusammenfassung. Anhand von drei aktuellen Beispielen der Begutachtung wird
die Leistungsfihigkeit des im ersten Teil der Arbeit beschriebenen Computer —
Programmes nach ESSEN—MOLLER veranschaulicht. Von besonderem Wert ist
der Ausdruck der moglichen (verdeckten) Ausschliisse, Standardabweichung des
W — Wertes und die Verteilungsgraphik der genotypischen W — Werte.

Key words. Vaterschaftsgutachten, Programmsystem zum Abstammungsbégutach-
tung — Vaterschaftsplausibilitit, mogliche Ausschliisse.

Nachdem im ersten Teil der Arbeit [1] das Rechenprogramm mit seinen Moglichkeiten
vorgestellt wurde, soll seine Leistungsfihigkeit nunmehr an drei ausgewihlten Beispie-
len veranschaulicht werden.

Der analytische Teil erlaubt es dem Gutachter, die Dateneingabe anhand des Aus-
druckes jederzeit zu kontrollieren. Mutter-Kind-Unvertriglichkeit fithrt zu einem Kom-
mentar, ein direkter Ausschlu zur Ausschlufifeststellung. Fehlerhafte, in der Mutter-
Kind-Putativvater — Konstellation jedoch vertrigliche Dateneingaben miissen direkt
kontrolliert werden. '
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Der besondere Wert des analytischen Teils liegt in der Auflistung verdeckter Aus-
schluBméglichkeiten in den Systemen mit dominant-rezessiver Vererbung. Wenn der
erfahrene Gutachter auch viele Ausschlumoglichkeiten auf den ersten Blick erkennen
mag, diirften diese in einigen Systemen (z. B. im Rh- und HLA-System) weder nach
der Vielzahl der einzelnen Moglichkeiten, noch vor allem nach deren Gesamt-Hiufig-
keit und Wertigkeit erfaibar sein. Im numerischen Teil erlaubt die Auflistung der Aus-
schluBchancen P(Aus), der Y/X — Quotienten und der W — Werte in den einzelnen
Systemen einen Uberblick iiber das Ma der Viter/Nichtviter — Diskriminanz der be-
treffenden Mutter-Kind-Konstellation im Hinblick auf den vorgestellten Putativvater.
Das Zustandekommen des phinotypischen W — Wertes wird schlieBlich in der Ver-
teilungsfunktion der genotypischen W — Werte in einer Graphik veranschaulicht, fiir
deren Streuung die Standardabweichung s ein Maf ist.

Diese Aussage sollen an drei ausgewihlten Beispielen erldutert werden.

Tabelle 1. Beispiel Nr. 1 (8 Bg 1108/75): Liste der méglichen Ausschliisse

HANDELT ES SICH IM R H SYSTEM UM
DIE FOLGENDEN 8 MDEGL ICHEN AUSSCHLUESSE
KIND MUTTER PUTATIVVATER

1) CDE*/C*DE* CDE*/C*D*E* CDE*/C*D*E*
2) CDE*/C*DE* CD*E*/C*DE* CD*E*/C*DE*
3) CDE*/C*D*E* CDE*/C*DE* CDE*/C*DE*
4) COE*/C*D*E* CDE*/C*DE* CD*E*/C*DE*
5) CDE*/C*D*E* CDE*/C*D*E* CD*E*/(*DE*
6) CD*E*/C*DE* CDE®/C*DE* CDE*/C*DE*
n CD*EXx/C*DE* CDE*/C*DE* COE*/C*D*E*
8) CO*E*/C*¥DE* CO*E*/C*DE* COE*/C*D*E*

HANDELT ES SICH IM A G (X} SYSTEM UM

DEN FOLGENDEN MOEGL ICHEN AUSSCHLUSS

KIND MUTTER PUTATIVVATER
1) AG/AG AGX/AG AGX/AGX
HANDELT ES SICH IM P SYSTEM UM

OEN FOLGENDEN MOEGLICHEN AUSSCHLUSS
KIND MUTTER PUTATIVVATER

1} P/NON P P/P PP
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Tabelle 2. Beispiel Nr. 1 (8 Bg 1108/75): Liste der X- und Y-Werte, der Ausschlufichance
(P(Aus)), des Quotienten Y/X und der W-Werte in den einzelnen Systemen

t 1 1 * 1 t [}
SYSTEM t x M -t » t X [} ¥ | rlaus) LI 24 4 | wtP) 10=0,50) |
------------------- et —eoen 4 + +
| 1 1 [} 1
As0 . 3 AL 1 0492100 | 0.18721 1 0.5969) to0.3987 ) 0.7149701 |
1_“ 1 . 1 [} !
3 ) I 1 1 [}
NS S N5 HNSe | YNST | 0.30120 1 Ge22415 | G.34920 0.7462 1 0,5733288 |
' : i H H
| i V i |
RH CCevEs CCoDEs LCODE® | C.41096 | 0.33868 | 0.02232 0.8241 | 0.%eB2213
! ! '
1 I 1 [}
XELL K- - K= | ca962373 1 0.92%3 ) 0.0 1 } 0.9607 | 0.5100141
1 3 ]
R +
] 1 1 ]
FYUALBY t FYLA®Be) FY(A+B+) FY(AsBE) | DoaToSs | D,4822) 0.900090 L.9700 ) 0,5076146 1
§ 1 1 1 1 1 t
[} t | 1 1 )
JKLA, ) IKLA-Bet | JK(A-Be) JKEA-Be) 1 0.4A580 | 0.27606 | 0.2644D ) 0.4858 {  0.6730383
; , | z N
1 1 1 H | i |
e ! He 2-2 | WP 2-2 1 HP 2-2 ] 0.62350 | 0.3887S | O.1s1?s | 1 0.6235 1 0,6159531
t 1 1 [} 1 [}
1 1 [} i 1 )
GC : 6C 2-2 o 2-1 GC 2-2 ) 9.28250 1 0.07981 | 0.51481 b o.202% 6.7197270
1 ) ]
1 1 1 i
PGEML PGML 1-1 PGML 1-1 PGML 1-1 | 0.77200 1 3.59598 | 0.9%198 | c.7720 0.5843341
! !
1 t
ax AR 1-1 AK 1-1 AK 1=} | 0.96480 1 0.93084 | 0.0012¢ 0.9648 0.5089577
!
t
ADA ADA 1-1 ADA 1=} ADA 1-1 | 0.9340C | 0.87236 | 0.00436 1 0.9340 | 0,5170431
1 t |
+ + +
1 ¢ [} ] 1
LNV D v | INvI-1) INVELY) ) 3.00000 1 0.12615 ) 0.47385 | 0.1261 1 O.8879821
L] I t 1 [} ]
i 1 i i
AG (Xt ) AGtx=) | AGIX+) AGEXe) | 0.2235¢ | 0.39705 | 0.0 1.7765 | 0,3601658
! } ;
+ +
1 I ]
’ Pe pe Pe | 0.84092 | 0.a0162 | 0.0 | 0.9533 1 0.511962)
! :
| '
ACP P AB » A P AR | 0.32920 | 0.39906 | 0.15518 1.2122 0.4320391 |
! ! z
! [} ]
[LIFER) GMtL,-2) GMe1,-21 GMI1421 | 0,09190 | 0,188622 0.0 | 1.9021 | O.34as783 |
| ]
i !
ce GPY 2-2 GPYT 2-1 GPY 2-2 | 0.49230 | 0.24226 | 0.25T66 0.4921 0.6701958
! !
| 1
[ €3 88 €3 ss €3 55 1 0.79600 | 0.63480 1 0.04080 0.7980 0.5561736
: +
1 ]
ESD £S0 1-1 ESD 1-1 €50 1-1 | 0.88970 | 0.79157 | o.01217 | 0.8897 0.5291848
|
1
HL-a 3 11, 3,30, 11,430, |
T - T, 13 5 7 1 0.000% | 0.00003 1 0.95776 0.0397 £.9436339
1

Beispiel Nr. 1 (8 Bg 1108/75):

Es handelt sich um einen einfachen Ein-Mann-Fall, der mit einem Ausgangs-W-

Wert von 99 4% zur HL-A-Begutachtung kam und somit zur Fallkategorie Nr. 1 des
weiterfilhrenden Blutgruppengutachtens gehorte [2,3]. Insgesamt wurden 20 Blutsyste-
me untersucht. Tabelle 1 zeigt jene Systeme, in denen mdogliche Ausschliisse verbor-
gen sein kénnen. Immerhin sind im Rh-System acht und im Gm-System sieben

(wenn auch fir den Gutachter erkennbar seltene) AusschluBmdglichkeiten aufgelistet.
Tabelle 2 zeigt die P(Aus)-, Y/X- und W-Werte in den einzelnen Systemen. Man
erkennt auf einen Blick die positiv ins Gewicht fallenden W - Werte im ABO-, Ge-

und HL-A-System sowie im Faktor Inv(1), wird jedoch auch auf die aus den verdeck-
ten Ausschlufméglichkeiten resultierenden negativen Hinweise im Gm-System und
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im Faktor Ag(x) aufmerksam gemacht. Die Graphik (Abb. 1) zeigt nun zunichst, daf
zwar in dem vorliegenden Fall 96768 genotypische Moglichkeiten enthalten sind, daf®
sie aber bis auf wenige extrem selten sein missen, da der Gesamt-W-Wert 99.99% bei
einer Standardabweichung von nur 1,14% und einer Gesamtausschiufichance von
99.98% betrigt und damit die verdeckten Ausschlufmoglichkeiten zu vernachlissi-
gen sind.
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Abb. 2. Beispiel Nr. 2 (8 Bg 315/73): Verteilungsfunktion der genotypischen W-Werte ohne Ein-
schiuf des HL-A-Systems bei einem phinotypischen W-Wert von 49,64%

Beispiel Nr. 2 (8 Bg 315/73)

Hier ist ebenfalls in einem einfachen Ein-Mann-Fall der Ausgangs-W-Wert von

49,64% bei einer Standardabweichung von 36,85% trotz einr Ausschlufchance von
92% fiir den Gutachter vollig unbefriedigend. Die Graphik in Abb. 2 zeigt eine regel-
rechte Treppenfunktion der Verteilungskurve, die mit einer Ausgangsbelastung von

ca. 30% verdeckten Ausschliissen beginnt. Dieser Fall der Kategorie 3 des weiterfithren-
den Blutgruppengutachtens mufte weiter untersucht werden. Tabelle 3 listet jene
Systeme auf, die verdeckte Ausschliisse enthalten konnen (insgesamt acht). Im HL-A-
System sind es vier, im ABO-System neun und im Rh-System gar 22" mégliche und
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Tabelle 3. Beispiel Nr. 2 (8 Bg 315/73): Systeme und Anzahl verdeckter Ausschliisse

HMANDELT ES SICH IN 4 8 0 SYSTEM UM HANDELT ES SICH IM I NV (1)  SYSTEM UM
DIE FOLGENDEN 9 MOEGLICHEN AUSSCHLUESSE DEN FOLGENDEN MOEGLICHMEN AUSSCHLUSS
xIND MUTTER PUTATIVVATER XIND MUTTER PUTATIVVATER
14 A AL/0 A2/a2 1 INVZINY I
n i oo Az ’ v/ INY INV 171NV L
3) a0 AL/A2 A2/A2
L3 AL7AL ALZD A2/A2
51 AL/al ALz A27v
;: Al/a) Al/a1 A2/A2
AL/l Al/Al a270 HANDELY ES HIN A x
8) Y Al7az2 A2/A2 siew e o SYsTER un
9 A1/AL AL/A2 A2/ DEN FOLGENDEN MDEGLICHEN AUSSCHLUSS
x1ND MUTTER PUTATIVVATER
1}
WANOELY £5 SICH 1M & W SvsTER UM AGX/AG AGX/AGK AGX/AGX
DIE FOLGENDEN 22  MOEGLICHEN AUSSCHLUESSE
KIND MUTTER PUTATIVVATER
HANDELT ES SICH IM P SYSTEM UN
n CDE®/CHOE CDE®/CDE® COE/C*DE™ DEN FOLGENDEN NOEGL ICHEN AUSSCHI
2; CDE®/CeDE CDE®/COE® CeDE®/COSE t VSSEHLUSS
3 CDE®/C*DE CDE®/COE® CDE/COOvES xinD T PUTATIVVATER
s) CDE®/CPDE CDE®/COE® CDE®/CODPE vTTes N vvare
5) COE#/CONE CDE®/CD¥E™ CDE/C#DE*
8l CDE#/C#DE CDE®/CDYES C+DES/COCE 1 P/NON P ep rre
7 CDE®/CeDE COE*/CDvES COE/CHDOES
8 CDE®/CeDE CDES/COPES CDE®/CODeE
) CDE*/CODLE CDE®/CDE® CDE/CHDE®
1) COE®/CODOE CDE*/COE* CODES/CO®E
1) COE*/CoDSE CDE®/CDE® CDE/CeD®ES
12} CDEs/CoDeE CDE®/COE* COE*/C#DE HANDELT ES SICH IN  GMI1,2) SYSTEN UM
13) CDES/CODE COF*/CDE* CHDE/COOES
14) COEesCoDeE COE*/CDeE CDE/C#DE® DIE FOLGENDEN 2 MDEGLICHEN AUSSCHLUESSE
154 CNE#/CODOE CDE#/CO*E® C#DE*/CO%E
161 COE#/COD*E CDE®/CO*E® CDE/CODOES KIND MUTTER PUTATIVVATER
171 COE#/CeDeE CDE®/COCES CDE*/C*DE
18} CDE®/CODSE CDE®/CDYES CODE/COCES
19) C*DE/CD¥ES CDE®/CDOES COE/C*DE® 1 GM/GH Gm/Gm GML/GHL, 2
20y C*DE /CO*E® CDE#/CO®E* CeDES/COOE 2) GM/GN GM/GM GM1,2/GM142
FTe) CeDE/CDYES CDE®/LDOE® CDE/COD*E®
21 CODE/CD*E® COE®/CD*E CDE#/CoDeE
HANDELY ES SICH IM  H L - A SYSTEM UM
HANDELT ES SICH M FYLA,B) SYSTEM UM DIE FOLGENDEN 4 MOEGLICHEN AUSSCHLUESSE
DEN FOLGENDEN MOEGLICHEN AUSSCHLUSS KINO MUTTER PUTATIVVATER
KIND MUTTER PUTAT IVVATER
1 9,WIS/  2,4W1S 1, 87 9,W15 2,187 X1,W1%
21 9, WIS/ 24 K2 1, 87 9,815 2,815/ 2,W18
1 EY AZFY EY A/FY B FY AZFY B 3) 9, N157 2y X2 1. 8/ 9.WLS 2.W157 KLoWi8
“) 9,W15/ 2, 2 1, 8/ 9IS 2,187 X1,415

nicht so seltene Ausschlufkonstellationen. Deutliche negative W-Werte ergaben in die-
sem Fall der Faktor Inv(1) und das Gm-System. Die Einbeziehung des HL-A-Systems
etbrachte nun keinen (direkten) Ausschlu, sondern ein W = 87,57%. Entsprechend
verandert sich die Verteilungsgraphik (s. Abb. 3): Die Gesamt-Héufigkeit moglicher
Ausschiiisse sinkt auf 10%, die Verteilungskurve wird deutlich nach rechts zur Viter-
seite verschoben. Der W-Wert liegt nunmehr bei 87 41%, s = 28,26%, P(Aus) = 98,35%.
In diesem Falle konnte eine erweiterte Familienuntersuchung mit guten Chancen fir
eine Aufklirung der Haplotypensituation im Rh- und im HL-A-System viel zur Uber-
zeugungsbildung des Richters beitragen, wenn es deren noch bedarf.

Beispiel Nr. 3 (8 Bg 582/74)

Auch in diesem nach der Aktenlage einfachen Ein-Mann-Fall gab der Ausgangs-W-
Wert von 73,74% (s = 29,41%, P(Aus) = 84,11%) mit ca. 14% moglichen Ausschliissen
einen ernstzunehmenden Hinweis auf mogliche Nichtvaterschaft. Die zugehdrige Ver-
teilungsgraphik (s. Abb. 4) unterschied sich insofern von derjenigen des vorhergehen-
den Falles, als der Anstieg der Kurve erst bei ca. 75% begann, also im tatsichlichen
Nicht-Ausschlufifalle recht hohe W-Werte zu erwarten waren. — Tabelle 4 gibt die
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Tabelle 4. Beispiel Nr. 3 (8 Bg 582/74): Liste der mdglichen Ausschliisse

HANDELT ES SICH IM ARO SYSTEM UM HANDELY ES SICH IM A G {X) SYSTEM UM

DIE FOLGENOEN 2 MOEGL ICHEN AUSSCHLUESSE DIE FOLGENDEN 2z MOEGLICHEN AUSSCHLUESSE

XIND MUTTER PUTATIVYATER xinp BUTTER PUTATEVVATER
n 0/0 A270 AL/AL n AGX/AGX AGX/AGK AG/AG
23 023 az/0 DY 24 AGR/AGX AGX/AG AG/AG
'
HANDELY ES SICH IM R H SYSTER um ! MANDELT ES SICH IM ¢ SYSTEM UM
H
DEN FOLGENDEN MOEGLICHEN AUSSCHLUSS DEN FOLGENDEN MOEGLICHEN AUSSCHLUSS
X IND MUTTER PUTATIVVATER KIND MUTTER PUTATIVVATER
1 COES/CDRES CDES/EDES coEescoEr | 1) peNON P (22 pre
HANDELT ES SICH I®  ® E L L SYSTEN UM HANDELT ES SICH IN  H L - A SYSTEM UN
DIE FOLGENDEN 2 MOEGLICHEN AUSSCHLUESSE DIE FOLGENDEN 11 NOEGLICHEN AUSSCHLUESSE
KIND MUTTER PUTATIVVATER KIND MUTTER PUTATIVVATER
1 R k7K NON KINON K 1} W29, 12/4w29, 8 - 1, 8729, 12 3. 8/ 3, W5
23 X% KINON K RON KINON K 24 W29, 12/W29, B 1s B/u29¢ 12 3, 8/ Xie WS
31 W29, L2/W29, 8 1, 8/W29, 12 3, WSZ A1, B
&) W29, B/W29, 12 1, 12/w29, 8 3, B/ 3, W5
s) w29, B/W29, 12 le 12/W29%, & 3. 8/ X1y WS
8) W23, BIW2Y, 12 s, 127429, 8 34,957 %1, 8
71 W29, 8/ X1, 12 1y 127929, # 3, 87 3, ¥S
ND! TH 1M FY{A,8) SYSTEM UM B W29, 87 Xls 12 ie 12729, 8 3, 87 Xly WS
PANDELT ES ST ' 91 W29, B/ X1, 12 1e 127929, 8 3, W5/ X1, 8
EN ™ A HLUSS 101 w29, 127 X1, 8 1s  8/W29, 12 3, 8/ 3, WS
DEN FOLGENUEN HOEGLICHEN AUSSCHLY 11} w29, 124 X1, B ke 8729 12 3. B/ X1, WS
XIND MUTTER PUTATIVVATER
1 EY AJFY FY AZFY B FY AZFY B
HANDELT ES $ICH §M 1 N ¥ 11)  SYSTEM UM

GUE FOLGENDEN F4 MOEGLICHEN ASSSCHLUESSE

KIND MUTTER PUTATIVVATER
1} INV 171NV | INV 1Z7INV 1 INV/ LNV
21 NV L7INY 1 INV 171NV INV/INY

Systeme und die Konstellationen moglicher Ausschlisse wieder, wobei diejenigen des
ABO-Systems am hiufigsten sein diirften. Trotz des Zuwachses von weiteren elf mog-
lichen Ausschliissen brachte die Einbeziehung des HL-A-Systems eine entscheidende
Anderung der gutachtlichen Situation: Trotz 12 x so viel genotypischer Moglichkeiten
stieg nicht nur der W-Wert auf 97,72% (s = 14,88%, P(Aus) = 97,93%). Die Vertei-
lungskurve (Abb. 5) macht auflerdem auf einen Blick deutlich, daB der betreffende
Mann, gehort er nicht zu den 1-3% auszuschliefenden Miénnern, fast mit 100% Wahr-
scheinlichkeit als Vater des Kindes anzusehen sein diirfte. Diese Entscheidung kann die
erweiterte Familienuntersuchung erbringen, die gerade im ABO- und im HL-A-System
gute Aussichten hat.

(Ein besonders eindrucksvolles Beispiel zum Wert erweiterter Familienuntersu-
chung im Duffy-System hatten wir im ersten Teil dieser Arbeit vorgestelit [1]).

Alle hier gezeigten Beispiele wurden mit einer a-priori-Wahrscheinlichkeit von p(V)
= 0.5 gerechnet. Die Eingabe von p(V) ist jedoch im Hinblick auf die mogliche Ver-
wendung sog. realistischer a-priori-Wahrscheinlichkeiten variabel gehalten, da z.B. im
Material weiterfilhrender Gutachten ein viel hoheres p(V) zu erwarten ist, als im Ma-
terial des Basisblutgruppengut: htens.
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Abb. 3, Beispiel Nr. 2 (8 Bg 315/73): Verteilungsfunktion der genotypischen W-Werte nach Ein-
beziehung des HL-A-Systems bei einem phinotypischen W-Wert von 87,41%

Diskussion

Mit den vorgestellten Beispielen sollte die Leistungsfihigkeit unseres Programmes
zur Berechnung der Vaterschaftsplausibilitit nach ESSEN-MOLLER veranschaulicht
werden.

Zweifellos sieht jeder Gutachter seine Befunde zuerst auf direkte Ausschliisse
durch. Dieses Programm liefert jedoch eine neuartige und vertiefte Anschauung von
der Wertigkeit verdeckter AusschluBméglichkeiten. Neuartig ist die Auflistung aller
Moglichkeiten, die der Gutachter nur unter erheblichem Zeitaufwand selbst vorneh-
men kann. Er vermag jedoch nicht aus der Anzahl solcher Ausschlufmdoglichkeiten auf
ihre relative Haufigkeit und ihre Wertigkeit im betreffenden Fall zu schliefen. Wir ha-
ben gezeigt, dafl die Anzahl solcher Ausschiufiméglichkeiten in Beispiel 1 ohne Belang
ist, in den Beispielen 2 und 3 jedoch gewichtige Hinweise auf weiterfiilhrende Begut-
achtungsmoglichkeiten liefern kann. So 148t sich rasch abschiitzen, ob die Empfehlung
erweiterter Familienuntersuchung, von manchem Gutachter zu Unrecht etwas vernach-
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Abb. 4. Beispiel Nr. 3 (8 Bg 582/74): Verteilungsfunktion der genotypischen W-Werte ohne HL-A-
System bei einem phinotypischen W-Wert von 73,74%

lassigt, notwendig oder nur wiinschenswert und vor allem aussichtsreich ist. Die zentra-

le Leistung des Programmes liegt jedoch in der Veranschaulichung der genotypischen

Moglichkeiten eines phinotypischen W-Wertes unter Angabe der Standardabweichung.

Sie ist bekanntlich ein Maf fiir die Streuung der Einzelwerte um einen mittleren (hier:

den phinotypischen) W-Wert. Sie ist hier aber vor allem ein Maf} fir die Aussichten

erweiterter Familienuntersuchung, wie in Beispiel 3 iiberzeugend gezeigt werden kann:

Besitzt der Putativvater keinen Ausschluf}-Genotyp, so kann seine Vaterschaft als er-

wiesen gelten.

Zusammenfassend kann festgestellt werden:

1. Je niedriger der Gesamt-W-Wert, umso grofier ist die aus dem vorgestellten Pro-
gramm zu erwvartende Information

2. Bei niedrigen W-Werten ist aus der Analyse der verdeckten Ausschlufmoglichkeiten
ein Hinweis auf weitere Begutachtungschancen zu entnehmen.

3. Standardabweichung und Verteilungsfunktion der genotypischen W-Werte veran-
schaulichen den phinotypischen W-Wert im Hinblick auf die vorliegenden Mutter-
Kind-Konstellation und mdogliche W-Werte nicht ausschliefSbarer Putativviter.
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Abb. 5. Beispiel Nr. 3 (8 Bg 582/74): Verteilungsfunktion der genotypischen W-Werte nach Ein-
schiuft des HL-A-Systems bei einem phinotypischen W-Wert von 97,72%
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