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rufseignungsprafung eréffnen direkt die
Moglichkeit zur Bewerbung. Das Prifungs-
zeugnis der Aufnahmeprifung verschafft
hingegen nur den Zugang zum richterlichen
Vorbereitungsdienst, der somit die einzige
Form staatlich organisierter Richterausbil-
dung ist. Es handelt sich um eine gleichzei-
tig mit dem Justizrat eingefuhrte Neuerung,
rekrutierte sich doch die ,,Magistratur” bis
dahin ausschlieBlich aus - jeweils einer
bestimmten politischen Partei nahestehen-
den - Rechtsanwaltinnen, die keine geson-
derte Ausbildung mehr erhielten.

Das Bewerbungsverfahren beweist, dass un-
ser osterreichisches System punkto Rechts-
staatlichkeit und Fairness des Verfahrens
durchaus noch ausbaufahig ist: Zu jeder Be-
werbung auf eine ausgeschriebene Plan-
stelle werden nicht nur Stellungnahmen der
betroffenen Gerichtsprasidenten (jener, bei
dem die Planstelle offen ist, und jener, bei
dem der Bewerber gerade tétig ist) und des
tbergeordneten Rechtsmittelgerichts, son-
dern auch der értlichen Anwaltskammer
eingeholt. Der Bewerber kann sich dazu
schriftlich duBern; er kann auch eine miind-
liche Anhérung verlangen, die fiir Bewer-
ber um Préasidenten- und Friedensrichter-
planstellen sogar Pflicht ist. Dienstbeschrei-
bungen werden hingegen nicht bertick-
sichtigt, weil man der Ansicht ist, dass sie
untereinander nicht vergleichbar sind.

KARL ZEHETHOFER*)

Der Akt wird dann dem Justizrat Gbermit-
telt und jedem der 14 Mitglieder der
sprachlich zustdndigen Unterkommission
in Kopie zur Verfligung gestellt. Allenfalls
werden Bewerber angehort, dann erfolgt
eine Beratung und eine offene Abstim-
mung, die in einen schriftlichen, begriin-
deten Besetzungsvorschlag an den Justiz-
minister miindet. Es wird nur ein Bewerber
pro Planstelle vorgeschlagen. Der Minister
kann den Vorschlag tbernehmen und an
den Kénig weiterleiten — oder ihn ableh-
nen, was zur Folge hat, dass der Justizrat
nochmals befasst wird. Dieser kann einen
anderen Bewerber vorschlagen oder einen
Beharrungsbeschluss fassen; lehnt diesfalls
der Minister nochmals ab, muss die Plan-
stelle neu ausgeschrieben werden. Anders
als bei uns hat aber der Minister jedenfalls
nicht die Maoglichkeit, von sich aus einen
anderen Bewerber zu ernennen.

3) Die Aus- und Fortbildungs-Unterkommission
Eine aus 8 Mitgliedern (je 4 niederlandisch-
und franzésischsprachige) bestehende Un-
terkommission der Ernennungs- und Be-
stimmungskommission ist derzeit das Hirn
derjustiziellen Aus-und Fortbildung in Bel-
gien. In Zusammenarbeit mit Expertinnen
und unter Berticksichtigung regelmaBiger
Umfragen unter den Richterlnnen und
Staatsanwaltinnen entwirft sie Richtlinien,

die von der Generalversammlung des Jus-
tizrates beschlossen und vom Justizministe-
rium ratifiziert werden. Anhand dieser ver-
bindlichen Vorgaben arbeitet sie konkrete
und detaillierte Aus- und Fortbildungspro-
gramme aus, deren praktische Umsetzung
allerdings dem Ministerium obliegt. Eben-
so gibt sie Stellungnahmen zu Fortbildungs-
veranstaltungen externer Anbieter im Hin-
blick auf eine mégliche Kostentibernahme
durch das Ministerium ab.

Die ,sukzessive Kompetenz” von Justizrat
und Ministerium fuhrt natirlich zu Rei-
bungsverlusten und Auseinandersetzungen.
Nicht selten gibt es Meinungsverschieden-
heiten tber die Machbarkeit einzelner Ver-
anstaltungen; besonders an der Finanzie-
rung scheiden sich oft die Geister. Diesen
Problemen soll kinftig durch Schaffung
eines unabhangigen Nationalen Aus- und
Fortbildungsinstitutes abgeholfen werden.
Dieses Institut wird samtliche Aus- und
Fortbildungskompetenzen insich vereinen.
Ein entsprechender Gesetzesentwurf liegt
derzeit im Senat. Es ist geplant, bei dieser
Gelegenheit das Fortbildungsbudget von
derzeit 2,5 Mio EUR jahrlich auf ca 9 Mio
EUR aufzustocken.

Von den Inhalten der richterlichen Aus-
und Fortbildung —dem eigentlichen Gegen-
stand meiner Reise — soll in der nachsten
Ausgabe der RZ die Rede sein.

DNA Profiling in der Abstammungsbegutachtung

Rickblick — Status Quo - Ausblick

Einleitung

Der Begriff Abstammung subsumiert zwei
Aspekte: einerseits die evolutionare Ent-
wicklung und andererseits die familiare
Herkunft. Letzteres ist unmittelbarer, direk-
ter und nicht nur fur den sachverstandigen

*) Mag. Dr. Karl Zehethofer,
Allgemein beeideter und gerichtlich
zertifizierter Sachverstandiger
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Gutachter von Interesse, sondern bewegt
jeden Einzelnen. Uber die Vorfahren in der
Ahnenreihe erschlieBt sich uns die Evolu-
tion des Menschen im Allgemeinen und die
Abstammung im Besonderen. Methoden,
die fur die Phylogenetik (Wissenschaft von
der stammesgeschichtlichen Entwicklung)
angewendet werden, etwa die Sequenzie-
rung der mitochondrialen DNA (mtDNA,
Mitochondrien sind Zellorganellen mit ei-
gener DNA), finden auch Einsatz in der Fo-
rensik und erméglichen die Rekonstruktion
der Abstammung fur die mutterliche (ma-
ternale) Linie, da angenommen wird, dass
Mitochondrien und deren DNA nur von

Muttern an ihre Kinder weitergegeben wer-
den. Als prominentester Fall kann die ehe-
malige russische Zarenfamilie von Zar Niko-
laus Il und seiner Familie zitiert werden, wo
anhand von Profilen von mtDNA von heute
lebenden Putativverwandten die Identitat
der hingerichteten Familienmitglieder des
Zaren geklart werden soll. Um eines seiner
Kinder, der Tochter Anastasia, rankten sich
Mythen: konnte sie das grausame Massaker
am 16. Juli 1918 in Jekaterinburg im Ural
Uberleben? In Deutschland tauchte im Jahr
1922 eine Frau auf, die sich spater als Anna
Anderson bezeichnete und den deutschen
Gerichten einen der langsten Gerichtsfalle



(1938 bis 1970) bescherte, indem sie be-
hauptete, sie sei Anastasia. Anna Anderson
starb 1984 und zehn Jahre spater konnte
mit DNA Analysen belegt werden, dass sie
eine Hochstaplerin und vielmehr die abgan-
gige polnische Fabriksarbeiterin, Franziska
Schanzkowska, war.

Ein anderer berthmter Fall erregte inso-
fern groBes Aufsehen, als der beschuldigte
Putativvater schon zu seinen Lebzeiten im-
mer wieder betonte, dass er nicht der Vater
ist und sich keinem Test unterziehen wird:
Yves Montand, der franzésische Filmschau-
spieler, wurde per Gerichtsbeschluss exhu-
miert und ein DNA Test vorgenommen. Das
Ergebnis gab ihm posthum Recht, er konn-
te von der Vaterschaft ausgeschlossen wer-
den. Der Fall des grandiosen Formel 1 Pilo-
ten Ayrton Senna war gleich gelagert.

Die Liste bertihmter Vaterschaftsfalle mit-
tels DNA Profiling lieBe sich beliebig fort-
setzen, hier einige wenige Beispiele: Eddie
Murphy ist der Vater von Mel B's jingstem
Kind, Boris Becker anerkannte die Vater-
schaft eines Kindes mit einer Kellnerin,
Ftirst Albert Il von Monaco bekannte sich zu
zwei auBerehelichen Kindern und Prinz
Harry und sein Bruder William, aus dem
britischen Konigshaus und in der Thronfolge
an Platz 2 und 3, mussten sich einem DNA
Test unterziehen, der bestatigte, dass Prinz
Charles ihr Vater ist.

Diese in der Offentlichkeit und in den Me-
dien breit dargestellten Félle zeigen auf,
dass erst durch den Einsatz moderner DNA
Technologien es méglich wurde, gewisse
Falle tberhaupt erst zu untersuchen, und
andere einen Trend widerspiegeln, der
auch so in der ,normalen” Bevélkerung
zu beobachten ist: Klienten wollen rasche
und eindeutige Aussagen und das manch-
mal auch préanatal.

DNA Profiling hat sich als der Goldstandard
in der Abstammungsbegutachtung eta-
bliert. Faktoren wie hohe Zuverlassigkeit,
absolute Prazision, niedrige Kosten und
schnelles Vorliegen der Resultate - ein
Bruchteil der Kosten und der Zeit als vor
10 Jahren - schufen dafur die Vorausset-
zungen.

Im Folgenden wird im historischen Abriss
die Geschichte der Abstammungsbegut-
achtung und die technologische Entwick-
lung des DNA Profilings chronologisch ab-
gehandelt.

Riickblick

Laut Wikipedia wurde bereits im Jahr 1926
in Wien der Versuch unternommen, mit-
hilfe eines anthropologischen Ahnlichkeits-
gutachtens die Abstammung eines Kindes
von einem bestimmten Mann zu beweisen
(1). Weiters fuhrt Wikipedia aus, dass der
Wiener Oberste Gerichtshof am 23. April
1931 verfugte, dass das Fehlen einer erb-
biologischen Untersuchung in einem Vater-
schaftsprozeB ein Verfahrensmangel sei.
Interessant dabei ist dreierlei: 1.) schon
1901 hat Prof. Karl Landsteiner seine Studie
Uber Agglutinationserscheinungen norma-
len menschlichen Blutes veréffentlicht (2).
Die damalige Scientific Community befand
Prof. Landsteiners Arbeiten Uber die mensch-
lichen Blutgruppen so wichtig und heraus-
ragend, sodass er im Jahr 1930 den Nobel-
preis in Physiologie oder Medizin fir die
Entdeckung der menschlichen Blutgruppen
bekam (3); 2.) auffallend ist, dass es von der
Entdeckung der Blutgruppen bis hin zu
deren Verwendung in der Abstammungs-
begutachtung Jahrzehnte dauerte; und 3.)
dass sich eine vollig unwissenschaftliche
Methode wie die anthropologische Ahn-
lichkeitsbegutachtung (zB.: Kopfform, Haar-,
Augenfarbe) so lange in der gutachterlichen
Tatigkeit halten konnte.

Mit Blutgruppen-Tests konnte nur in be-
stimmten Konstellationen ein Vaterschafts-
ausschluss erbracht, nicht aber der Vater-
schaftseinschluss bestatigt werden.

Das Methodenrepertoire wurde um die
serologischen Analysen, also neben den
Blutgruppen weitere Blutbestandteile (wie
HLA-Antigene und andere Proteine) zu
untersuchen, erweitert.

Beim Ubergang von serologischen Unter-
suchungen zu den modernen DNA-Analy-
sen Ende der Achtziger / Anfang der Neun-
ziger Jahre des letzten Jahrhunderts ist her-
vorzuheben, dass die neuen Technologien
der DNA-Typisierung relativ rasch innerhalb
weniger Jahre in der Laborroutine von Mo-
lekularbiologen eingesetzt wurden. Samtli-
che modernen Methoden der Abstammungs-
begutachtung basieren auf DNA Analysen.
Heute muss das moderne DNA Profiling als
der Goldstandard in der Abstammungsbe-
gutachtung bezeichnet werden.

Wie kam es dazu?

Dr. Alec Jeffreys von der Leicester University,
mittlerweile fur seine Entdeckungen zum
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Sir geadelt, entdeckte Mitte der Achtziger
Jahre, dass jeder Mensch einen so ge-
nannten genetischen Fingerabdruck be-
sitzt, der flr diese Person einzigartig ist.
Zum ersten Mal zum Einsatz kam diese Er-
kenntnis im Jahr 1986, als im englischen
Dorf Enderby das Schulmadchen Dawn
Ashworth brutal vergewaltigt und ermor-
det wurde. Das DNA Profil eines ersten Ver-
dachtigen ergab mit dem Typisierungser-
gebnis von Spermaspuren auf dem Opfer
keine Ubereinstimmung. Somit war Richard
Buckland die erste Person, die aufgrund
DNA Profilings von der Schuld entlastet
wurde. Um an den Tater heranzukommen,
wurde der weltweit erste Massen-DNA-
Screening-Test durchgefihrt: funftausend
Ménner gaben Blut- und Speichelproben ab.
Innerhalb eines Jahres konnte der Mérder
ausgeforscht und nach einem Gesténdnis
zu lebenslanger Haft verurteilt werden.
Dieser Kriminalfall sollte fur immer die
Gerichtsmedizin und die Gerichtsverfahren
verdndern. Eine Konsequenz daraus war
die Schaffung nationaler DNA-Datenban-
ken, wo die DNA Profile von ,Straftatern”
gespeichert werden. GroBbritannien (fir
England und Wales; Schottland und Nord-
irland betreiben eigene Datenbanken) hat
weltweit als erstes Land im Jahr 1995 eine
solche DNA-Datenbank eingerichtet und
mittlerweile umfasst diese rund 4 Millionen
DNA Profile (4). Osterreich erkannte sehr
bald die Wichtigkeit und Bedeutung sol-
cher Datenbanken und etablierte im Jahr
1997 seine nationale DNA-Datenbank, die
mit rund 90.000 gespeicherten DNA Profi-
len die drittgroBte in Europa darstellt und
global in puncto Aufklarungsrate eine der
erfolgreichsten ist (5,6). Deutschland zog
mit DAD (DNA-Analysedatei) 1998 nach
und verwaltet zurzeit rund 400.000 Profile.
Andere Lander folgten und derzeit wird
daran gearbeitet, die einzelnen nationalen
Datenbanken zu vernetzen beziehungs-
weise den jeweils anderen Landern zu-
génglich zu machen.

Die Verfeinerung und Perfektionierung der
Technologien, mit denen man genetische
Fingerabdrucke erstellt, ging ab 1986 rasant
vonstatten: methodisch wurden die wenig
aussagekraftigen Multi-Locus-Sonden (MLS)
bald durch DNA-Single-Locus-Sonden (SLS,
(7)) ersetzt. Die mit der RFLP-Technik und
unter Verwendung von SLS nachgewiese-
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nen VNTR’s (= Variable Number of Tandem
Repeats, (8)) wurden etwa ab 1996/97 von
den so genannten STR's abgel6st.
Mit den STR's (Short Tandem Repeats) sind
wir in der Gegenwart angelangt.

Status Quo

Seit rund zehn Jahren sind die STR's die Me-
thode der Wahl und Stand der Technik fiir
die Abstammungsbegutachtung.

Die DNA eines Menschen besteht aus rund
3,2 Milliarden ,Buchstaben” (Basenpaa-
ren) und dieses gesamte genetische Mate-
rial (= Genom) liegt in jedem Zellkern dop-
pelt vor, eine Kopie von der Mutter und
eine Kopie vom Vater (Abb. 1).

zwischen den Genen liegen und aus Blocken
sich wiederholender Bausteine (= tandem
repeats) bestehen (Abb. 2).

keine Ruckschltsse auf Kérpermerkmale
zu) Abschnitte sind hochvariabel, d.h. sie un-
terscheiden sich in der Anzahl der Blocke.

tandem repeats

Gen Block
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Abbildung 2

So ein Tandem Repeat kann aus einer ver-
schiedenen Anzahl von Basen bestehen,
routinemaBig werden solche mit vier Basen
eingesetzt. Beim Marker D851179 (s.a. Ta-
belle 1), der auf Chromosom 8 lokalisiert ist,
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Abbildung 1

Das Genom ist in 46 ,Verpackungsein-
heiten” (= Chromosomen) kompartimen-
tiert. 44, also 22 Chromosomenpaare wer-
den als Autosomen bezeichnet, die ande-
ren beiden bilden die Geschlechtschromo-
somen oder Gonosomen. Frauen haben
zweimal dasselbe Geschlechtschromosom,
also XX und Méanner haben ein X-Chromo-
som und ein Y-Chromosom, also XY.

Die Grundlagen fur die STR-Technik, so wie
auch far alle tbrigen DNA-Typisierungs-
Technologien, bilden DNA-Polymorphismen.
Damit bezeichnet man die Eigenschaft ge-
wisser DNA-Abschnitte (= Allel), in verschie-
dener Form mit nennenswerter Haufigkeit
in einer bestimmten Population aufzutre-
ten. Untersucht werden nur Abschnitte, die
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etwa besteht eine Wiederholungseinheit
(= repeat) aus den 4 Basen TCTA. Die Lese-
art in Abbildung 2, es wird die Anzahl
dieser Repeats gezahlt, wére wie folgt: fiir
das mutterliche Allel 5 und fir das vater-
liche Allel 3, also die Zahlenkombination
3/5. Manchmal kommt es vor, dass bei DNA-
Profilen nicht ganzzahlige Zahlen angege-
ben werden. Das entsteht dadurch, dass ein
solcher Repeat nicht vollstandig ist, sondern
beispielsweise nur 3 anstatt der Gblichen
4 Buchstaben aufweist. In Abbildung 2,
kame so ein ,unvollstandiger” Repeat etwa
beim mutterlichen Allel vor, wiirde es dann
heiBen 4.3.

Diese ,stummen” (sie codieren nicht flr
bestimmte Aminosauren/Proteine und lassen

Nur diese stummen Abschnitte werden bei
der Abstammungsuntersuchung analysiert.
Insgesamt werden 15 derartige Marker und
ein Locus fur die Geschlechtsbestimmung
(Amelogenin, dient im Analyseablauf aus-
schlieBlich als zusatzliche Kontrolle zum
korrekten Probenhandling) untersucht, die
jeweils an einer bestimmten Region des
DNA-Stranges, in einem bestimmten Chro-
mosom lokalisiert sind (Tab. 1).

Locus-Designa- Chromosomen-
tion (Marker) Lokation
D851179 8q24.1-24.2
D21511 21g11.2-g21
D75820 7q11.21-22
CSF1PO 5q33.3-34
D351358 3p21
THO1 11p15.5
D135317 13922-931
D165539 16q24-gter
D251338 2935-37.1
D195433 19g12-13.1
VWA 12p12-pter
TPOX 2p23-2pter
D18S51 18g21.3
Amelogenin X:p22.1-22.3
Y:p11.2
D55818 5g21-31
FGA 4928
Tabelle 1

Die Kenntnis dieser DNA-Polymorphismen
macht man sich in deren praktischer An-
wendung bei der Abstammungsbegutach-
tung zunutze, indem die DNA Profile vom
vermeintlichen Vater, vom Kind und der
Mutter erstellt und fur jeden einzelnen
Locus verglichen werden (Abb. 3). Dadurch
ergeben sich klare Einschluss- oder Aus-
schluss-Konstellationen.
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Bei der Zeugung erhélt das Kind die Halfte
der DNA von der Eizelle der Mutter und die
andere Halfte vom Samenfaden des Vaters.
Daher besitzen alle Individuen zwei Kopien
jedes DNA-Stiickes: ein Stiick = Allel, wel-
ches von der Mutter stammt, und ein Allel,
welches vom wahren biologischen Vater
stammt. Einem Kind wird also stets ein Allel
von der Mutter und ein Allel vom Vater ver-
erbt. Sind beide Allele gleich lang, also be-
sitzen sie die gleiche Anzahl an Blocken,
spricht man von Homozygotie; sind beide
Allele unterschiedlich lang, bezeichnet man
das als Heterozygotie.

Nichtimmer halt sich die Natur streng an die
wissenschaftlichen Schemata. In seltenen Fal-
len ist das Ergebnis nicht so eindeutig auf
den ersten Blick zu sehen wie in Abbildung
3, man spricht dann von Mutationen. Eine
Mutation ist eine Veranderung der Basen-
abfolge (= Sequenz) oder eine Verédnderung
der Chromosomenanzahl. Mutationen kon-
nen véterlicherseits, mtterlicherseits (dann
waren es Keimbahn-Mutationen) oder beim
Kind selber spontan auftreten. Wirde nur
dieses STR-System isoliert betrachtet wer-
den, kénnte es bei der Ergebnisinterpreta-
tion zu Konstellationen kommen, die nicht
den tatsachlichen Gegebenheiten entspre-
chen. Auch aus diesem Grund werden daher
routinemé&Big 15 STR-Systeme untersucht
und tritt in einem STR-System eine Muta-
tion auf, gibt es mehrere Mdglichkeiten,
diesen Befund abzukléren. Es konnen bei-
spielsweise zusatzliche Marker untersucht
werden oder die festgestellte Mutation
wird unter Angabe der in der wissenschaft-
lichen Literatur zitierten Mutationsrate in
die Berechnung der Vaterschaftswahrschein-
lichkeit miteingerechnet. Mutationen kom-
men sehr selten vor, etwa mit einer Muta-
tionsrate von 0,1 bis 0,3 %. In der Praxis
bedeutet das, dass man rund 300 bis 1.000

Félle analysieren muss, damit man einmal so
eine Mutation beobachtet.

Eine haufig gestellte Frage betrifft die Va-
terschaftswahrscheinlichkeit, da bei einem
Einschluss nie 100 Prozent erreicht werden
koénnen. Ein Ausschluss liegt dann vor, wenn
zumindest bei 3 oder mehr STR-Systemen
ein Ausschluss vorliegt und ist damit dann
eindeutig, eben ein 100%iger Ausschluss.
Die Berechnung der Vaterschaftswahrschein-
lichkeit beruht auf biostatistischen, mathe-
matischen Modellen und Gleichungen, die
fur jedes einzelne STR-System durchgefihrt
werden. Das alles basiert auf veroffent-
lichten Daten aus populationsgenetischen
Studien, in denen die Frequenzen, also wie
haufig ein Allel in dieser untersuchten Po-
pulation vorkommt, ausgewiesen werden.
Je nachdem, ob Vater, Kind und Mutter ho-
mozygot oder heterozygot sind, kommen
verschiedene mathematische Formeln zum
Einsatz; die Vaterschaftswahrscheinlichkeit
wird zuerst fur jedes einzelne STR-System
berechnet und danach diese Einzelwerte
aufgrund der Multiplikationsregel mitein-
ander multipliziert. Am Ende all dieser Re-
chenoperationen erhélt man den bekann-
ten Wert 99,99%. Damit ist der mathema-
tische Teil erklart, warum man nicht auf
100% kommt. Eine zweite Ursache liegt da-
rin, dass der Putativvater einen eineiigen
Bruder (oder eineiige Mehrlinge) haben
koénnte, der sich ja genetisch nicht vom Pu-
tativvater unterscheidet, aber eben nicht der
leibliche Vater ist und durch eine STR-Ana-
lyse nicht ausgeschlossen werden kann.
Der biostatistische Hintergrund erlaubt es
eben auch, dass etwa Falle ohne Einbezie-
hung des DNA-Profiles der Mutter bearbei-
tet und die Vaterschaftswahrscheinlichkeit
berechnet werden kann. Die Vorgehensweise
ist dhnlich wie bei einem ,normalen” Trio-
fall: pro STR-System wird das Allel gesucht,
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das Kind und vermeintlicher Vater gemein-
sam haben, dann wird in Allelfrequenz-
Tabellen der korrespondierende Wert her-
ausgesucht, dieser in bestimmte mathema-
tischen Formeln eingesetzt und dann alle
diese Einzelwerte miteinander multipliziert.
Es lassen sich auch andere Falle berechnen,
etwa ausgehend von DNA-Profilen zweier
Geschwister, wie hoch die Wahrscheinlich-
keit ist, dass es sich dabei um Voll-, Halbge-
schwister oder Unverwandte handelt.

Eine Zahl, die der Hersteller des Chemika-
lienkits, mit dem im Labor Abstammungs-
untersuchungen durchgefuhrt werden, an-
gibt, verdeutlicht einmal mehr, warum DNA
Profiling der Goldstandard ist: die Wahr-
scheinlichkeit, dass 2 zufallig aus der Popu-
lation gezogene Personen dasselbe DNA
Profil aufweisen, ist 1: 2 x 10", oder in an-
deren Worten 1 : 200 Trillionen.

Des Weiteren lassen sich mit DNA Profiling
auch Fragestellungen wie eineiige oder
zweieiige Geschwisterschaft, Mutterschaft
oder Kindesverwechslungen klaren.

Das moderne DNA Profiling wére ohne der
PCR (Polymerase-Chain-Reaction)-Techno-
logie nicht méglich. Fur die Erfindung und
Entwicklung dieses PCR-Verfahrens gab es
im Jahr 1993 den Chemie-Nobelpreis fur
den US-Amerikaner Kary B. Mullis (9). Mit
der PCR-Methode werden die Abschnitte
auf der DNA ausgewahlt, die von Interesse
sind, da ja nicht alle 3,2 Milliarden Buchsta-
ben gelesen werden mussen, sondern in
unserem Fall ,nur” 16 Marker, die dann pro
untersuchtem System ein PCR-Produkt mit
der Lange von nur 100 bis 400 Buchstaben
liefern. Die PCR ist in einem programmier-
baren Laborgerat vollautomatisiert und
vervielfaltig innerhalb weniger Stunden
die Ausgangs-DNA, das ist die DNA, die
etwa aus einem Mundhéhlenabstrich ge-
wonnen wurde, mithilfe von Chemikalien
und Enzymen durch Abarbeiten von zuvor
programmierten Zyklen und Parametern
auf das Millionenfache.

Mit der PCR erreicht man dreierlei: 1.) nur die
interessierenden DNA-Abschnitte werden
vervielféltigt, 2.) damit hat man genug Aus-
gangsmaterial fur nachfolgende Analyse-
schritte und 3.) wéhrend der PCR werden
Fluoreszenz-Farbstoffe in die PCR-Produkte
eingebaut und diese Farbstoffe erméglichen
im nachsten Analyseschritt die Signaldetektion.
Im Labor wird dabei mit geringsten Mengen
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hantiert: in einer Routine-PCR etwa wird
Ausgangs-DNA im Nanogramm-Bereich
eingesetzt. Zur Verdeutlichung: ein Nano-
gramm ist ein Milliardstel Gramm. Schon
alleine deshalb missen seri¢se Labors gewis-
se Qualitatskriterien einhalten und aktives
Qualitdtsmanagement betreiben, um Uber-
haupt zuverlassige Resultate zu erzielen.
Inder Abstammungsbegutachtung hat sich
neben dem modernen DNA Profiling auch
die Probenabnahme durch so genannte
Buccal Swabs, also Abstriche von der Mund-
héhlenschleimhaut, etabliert. Diese Art der
Probengewinnung wird tbrigens auch bei
den nationalen DNA-Datenbanken ange-
wendet, um von Verdachtigen eine Probe zu
bekommen. Mehrere Vorteile liegen klar
auf der Hand: Mundhohlenschleimhaut-
Abstriche sind schmerzfrei, von jedermann
durchftihrbar, unkompliziert im Proben-
handling und einfach zu verschicken. Ein
zusatzlicher wesentlicher Vorteil ist das
kaum bis gar nicht vorhandene Infektions-
risiko, ganz im Gegensatz zu Blut. Ein wei-
terer Vorteil des DNA Profiling ist die frihe
Einsetzbarkeit dieser Methode: schon ab
Geburt, rein technisch auch schon vorgeburt-
lich, kénnen DNA Profile angefertigt wer-
den. Bei der Blutgruppen-Typisierung ist
das nicht méglich, da sich gewisse Faktoren
sich im Baby erst in den ersten Lebensmona-
ten entwickeln. Mit der technischen Még-
lichkeit, bereits pranatal ein DNA Profil fur
eine Abstammungsuntersuchung anfertigen
zu kénnen, ergeben sich ethische Fragestel-
lungen, die jeder fiir sich beantworten muss.
Prinzipiell lassen sich aus allen Korperzellen,
die einen Zellkern besitzen, DNA Profile er-
stellen. Da im Labor die Ablaufe aus techni-
schen, zweckdienlichen und Qualitatsgran-
den standardisiert und kalibriert sind, ist auch
hier im praanalytischen Bereich eine Pro-
bennahme durch Abstriche aus der Mund-
héhlenschleimhaut der Goldstandard.

Die STR-Technologie wurde hier umfang-
reich dargestellt, da mit dieser die tberwie-
gende Mehrzahl der Abstammungsfalle
untersucht werden kann, dartiber hinaus
gibt es noch andere Methoden, die bei be-
stimmten Konstellationen in einem Ab-
stammungsfall zum Einsatz kommen.
Gerade in Féllen, wo von einer in einem Ab-
stammungsfall involvierten verstorbenen
Person noch biologisches Material vor-
handen ist, etwa eine im Zuge einer Ope-
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ration in einem Krankenhaus asservierte
Probe, kann es bei der Erstellung des DNA
Profils zu Schwierigkeiten kommen. DNA
unterliegt wie anderes biologisches Mate-
rial auch einem Zerfall- und Abbauprozess
(Degradierung). Dieser Prozess hangt von
verschiedenen Faktoren ab, wie Tempe-
ratur, Luftfeuchtigkeit, Licht/UV-Bestrah-
lung, aber auch ob die DNA in Lésung vor-
liegt, beispielsweise gelost in Wasser oder

Marker auf dem X-Chromosom hinge-
gen ermdglichen es, tiber das X-Chromosom
die Abstammung abzuklaren. In Abbildung
5 hat das weibliche Kind sein X-Chromosom
von seiner leiblichen Mutter und das an-
dere X-Chromosom von seinem leiblichen
Vater geerbt. Dieser wiederum hat sein X-
Chromosom von seiner leiblichen Mutter,
also von der GroBmutter des Kindes véter-
licherseits.

inspeziellen Pufferlésungen oder
wie bei aufbewahrten Proben
aus Krankenhausern eingebettet
in Paraffin (wachséhnliches Ma-
terial) oder in Formalin, und an-
deren Faktoren (Bakterien, bio-
chemische oder oxidative Pro- | Kind

GroBeltern

Eltern

Y. X X. X

Y. X TAO ; @

x.xQ Abbildung 5

zesse) mehr. Bei sachgerechter
Lagerung, also unter Verwendung von op-
timalen Pufferldsungen und tiefen Tempe-
raturen, zB - 80 °C, kann DNA jahrzehnte-
lang aufbewahrt werden, ohne wesent-
liche Degradierungserscheinungen. In der
Praxis ist der Zustand der DNA oftmals weit
vom Optimum entfernt, d.h. dass die DNA
in Bruchstlcke zerfallen ist und dieser Um-
stand die Typisierung mit herkémmlichen
STR’s unmdéglich machen kann.

Seit einigen Wochen gibt es auch dafur ei-
ne Lésung und zwar mit den so genannten
miniSTR’s (10, 11).

MiniSTR’s sind wie der Name vermuten lasst
STR's, die aber in ihrer Lange kurzer sind,
namlich weniger als 100 bp lang sind. Da-
mit lasst sich nun degradierte DNA besser
analysieren.

Marker auf dem Y-Chromosom ermég-
lichen es, die vaterliche Linie zu analysieren
bzw. zu rekonstruieren. Das Y-Chromosom
wird vom Vater auf seine leiblichen Sohne
vererbt. Mit einem kommerziell erhaltli-
chenKit, der 17 STR auf dem Y-Chromosom
analysiert, kann beispielsweise ein Fall un-
tersucht werden, bei dem keine Probe vom
leiblichen Vater eines mannlichen Kindes
vorliegt, daftr aber eine vom GroBvater
vaterlicherseits (Abb. 4).

Grobeliern Y. x X. X

Eliern 3 X[ F——Ox

4 |
Kind . T [
Abbildung 4

Mithilfe eines Panels von STR-Markern auf
dem X-Chromosom kann etwa eine Frau
X/X, die aus bestimmten Griinden (Unter-
halt, Erbschaft, etc.) nur vorgibt, die Mutter
des Kindes zu sein, ohne die Probe des Va-
ters zu haben, von der tatsachlichen Mut-
terschaft ausgeschlossen werden.

Eine weitere Moglichkeit bietet die Unter-
suchung der mitochondrialen DNA
(mtDNA). Mitochondrien sind vereinfacht
ausgedruckt die Kraftwerke einer Zelle und
liegen als separate Organellen im Cyto-
plasma (= der Inhalt, der die Zelle ausfullt).
Entwicklungsgeschichtlich haben unsere
Zellen diese Mitochondrien durch Endo-
symbiose erworben, dass heiBt, dass sich
unsere Zellen diese ,Mitochondrien-Ein-
zeller” durch Fusion einverleibt haben und
nun zum gegenseitigen Nutzen darin exis-
tieren. Diese Endosymbiontentheorie (12)
erklart auch, warum Mitochondrien tber
ein eigenes Erbgut, ein eigenes Genom ver-
figen. Nach gangiger Lehrmeinung wird
die mtDNA nur in der maternalen (mutter-
lichen) Linie vererbt, also von GroBmutter
auf Mutter auf Tochter auf Enkelin usw.
Die mtDNA liegt als ringférmiges, doppel-
strangiges Molekul im Inneren der Mito-
chondrien und ist 16.569 Basenpaare lang.
Das weil3 man insofern so genau, als der
Forscher S. Anderson mit seinen Kollegen
dieses mtDNA Molekdl im Jahr 1981 se-
quenziert (13, 14) und so den Grundstein
fur ein Forschungsgebiet gelegt hat, aus
dem Evolutionsbiologen, Phylogenetiker,
Forensiker und Abstammungsbegutachter
ihre Kenntnisse beziehen.



Um beim Beispiel in Abbildung 5 zu bleiben,
konnte eine vermeintliche Mutter X/X auch
uber die mtDNA ausgeschlossen werden.
Zusammenfassend lasst sich sagen, dass sich
in den letzten 25 Jahren die DNA Typisie-
rung rasant weiterentwickelt hat und zur-
zeit etliche aussagekraftige und zuverlas-
sige Methoden des DNA Profilings zur Ver-
fligung stehen, die nahezu jeden erdenk-
lichen Fall I6sbar machen.

Ausblick

Der direkte Vergleich von in DNA-Daten-
banken gespeicherten DNA-Profilen von
Personen mit Profilen von Spurentragern
oder anderem unbekanntem biologischem
Material zur Verbrechensaufklarung oder
zur Personenidentifikation von in Natur-
katastrophen, Massenunfallen oder Krieg
getdteten Personen gehért heute zur fo-
rensischen Routine.

Was neu ist und bisweilen selten praktiziert
wird (15), sind DNA-Datenbank-Abfragen
nach DNA-Profilen von engen Verwandten
von Verdachtigen. Was fur diese Konstella-
tion funktioniert, lieBe sich auch fir die Ab-
stammung bzw. Identifikation anwenden.
Gerade mit der rasanten Zunahme von in
DNA-Datenbanken gespeicherten DNA Pro-
filen — oder ultimo ratio mit der Diskussion,
dass von jedem Neugeborenen ein geneti-
scher Fingerabdruck angelegt wird — wére
zumindest die technische Voraussetzung
gegeben, solche Abgleiche in bestimmten
Fallen und Konstellationen durchzufthren.
Die technologischen Méglichkeiten schreiten
zlgig voran, Forschung und Entwicklung
bringen neue Innovationen und so lasst
sich heute schon absehen, welche neuen
Methoden in den nachsten Jahren zum
Einsatz kommen werden.

Seit das menschliche Genom im Jahr 2001
komplett dechriffiert werden konnte, wird
an der Feinanalyse dieses Genoms gearbei-
tet. Das passiert mit einer so hohen Auflo-
sung, dass Polymorphismen bis hinunter zu
Punktmutationen analysiert werden. Dabei
werden komplette Genome von verschie-
denen Menschen gegeniibergestellt und
Buchstabe fur Buchstabe verglichen. Die
Bezeichnung fir diese Punktmutationen
lautet SNP's (Single Nucleotide Polymor-
phism). In einer US-Datenbank (16) werden
aktuell rund 2,8 Millionen solcher SNP’s und
in einer japanischen Datenbank (17) werden

ca. 200.000 SNP's verwaltet, die sich tber
alle 23 Chromosomenpaare hinweg vertei-
len. Basierend auf Biochip-Technologie
wird seitens verschiedener Firmen versucht,
einen Microarray zu entwickeln, der in der
Forensik und in der Abstammungsbegut-
achtung eingesetzt werden kann.
Inwieweit CNV's (Copy Number Variation) in
der Abstammungsbegutachtung eingesetzt
werden kénnen, missen weitere Studien er-
bringen. Bei den CNV's (18) werden Insertio-
nen und Deletionen im menschlichen Genom
untersucht, die eine Lange zwischen 10.000
und 5 Millionen Buchstaben aufweisen.

Bei der Untersuchung von SNP's und CNV's
gelten noch die hohen Kosten als limitie-
render Faktor. Abhilfe kénnten hier die
Anwendung von Biochips oder komplette
miniaturisierte Formate, wie die Lab-on-a-
Chips, schaffen. Bei den Lab-on-a-Chips
werden komplette Analyseablaufe und
Verfahren auf einem Trager (=Chip) inte-
griert und aufgebracht, das bedeutet, dass
nur mehr eine Probe aufgebracht werden
muss und nach der Analysezeit das Signal
ausgelesen wird und so digital fur die wei-
tere Bearbeitung zur Verfligung steht.
GroBe Anstrengungen werden unternom-
men, um dassog. ,, 1.000 Dollar Genom” zu
realisieren (19, 20, 21). Es wurde sogar ein
eigener Preis in der Hohe von 10 Millionen
Dollar ausgeschrieben fir diejenige Person
oder Institution, die es schafft, ein mensch-
liches Genom fiir 1.000 Dollar zu sequen-
zieren, also Buchstabe fur Buchstabe zu
lesen. Die Aussichten stehen gut, dass das
bereits bis zum Jahr 2010 gelingen wird.
Die Auswirkungen auf die Abstammungs-
begutachtung sind noch nicht absehbar. Es
ist aber bereits vorhersehbar, dass diese
neuen Methoden, Technologien und Gerat-
schaften zu noch schnelleren und kosten-
gulnstigeren Analysen fihren werden.

Die Vorstellungen der Forscher und Entwick-
ler gehen sogar soweit, dass innerhalb der
nachsten 15 Jahre Handhelds, vergleichbar
zu heutigen Blutzuckermessgeraten, zur
Verfigung stehen, wo nur mehr die Proben
eingebracht werden mussen und nach ei-
ner bestimmten Analysezeit das Ergebnis
auf dem Display angezeigt wird.

Die ultimative Testvorrichtung fir den Haus-
gebrauch waren so genannte OTC (Over-
the-counter)-Teststreifen, vergleichbar zu
heutigen Schwangerschaftsteststreifen.

uﬂ_]issenschaft
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