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1. Einleitung

Die molekulargenetische DNA-Analyse ist seit mehreren Jahren ein unverzichtbarer Baustein in
polizeilichen Ermittlungsverfahren. Zelluldres Material aller Art, das von Téter, Opfer oder anderen
Tatbeteiligten am Tatort zuriickgelassen wurde, lasst sich mit ihrer Hilfe (meist) eindeutig der
Ursprungsperson zuordnen. Durch immer leistungsfahigere Techniken konnen bereits kleinste
Mengen an Spurenmaterial eine hohe Aussagekraft erlangen, denn schon kleinste DNA Mengen
(Schneider et al. 2011) oder sogenannte low-copy number DNA (geringe Anzahl an DNA-Kopien)
(van Oorschot and Jones 1997, Wickenheiser 2002, van Oorschot et al. 2010) kénnen in der
forensischen Molekulargenetik aufgrund der hohen Sensitivitat der Methode analysiert werden. Der
unumstritten hohe Identifizierungsgrad solcher Spuren kann schlieflich bei Gericht
urteilsentscheidend sein. Dadurch kommen bei Gericht immer spezifischere Fragestellungen auf, so
zum Beispiel, wessen DNA-Profil an Kleidung aus dem Kleiderschrank zu erwarten ist, oder ob
DNA einer Person Uber eine weitere Person an einen Gegenstand wie ein Portemonnaie tibertragen

werden kann.

Diese Fragen sind nicht leicht zu beantworten, wenn schon wenige (van Oorschot and Jones 1997,
Schneider et al. 2011) bzw. einzelne Zellen ausreichen (Findlay et al. 1997, Elliott et al. 2003, Di
Martino et al. 2004), um ein aussagekraftiges DNA-Profil zu erstellen.

Ein Mensch kann pro Stunde ca. 1,5 Millionen Hautschuppen verlieren (Klimek et al. 2013), die
Hautregeneration unterliegt jedoch unterschiedlichsten Einflussfaktoren wie dem Alter,
Umwelteinflissen, der Korperlokalisation und Erkrankungen (Moll et al. 2005). Bei korperlicher
Gewalt, wie z.B. einem Schlag mit der Faust, kdnnen bis zu 300 Hautzellen in einer Kontaktregion
gefunden werden, bei denen es sich neben den Hautschuppen (Korneozyten) um bis zu
3% kernhaltige Zellen handeln kann (Hammer et al. 1997).

1.1  DNA-Analyse in der forensischen Genetik

Die genetische Unverwechselbarkeit zweier Individuen (Ausnahme eineiige Zwillinge) stellt die
Grundlage der forensischen Genetik dar. Durch markante Unterscheidungsmerkmale kann von
einem Teil (einer Spur) auf das Ganze (den Spurenleger) geschlossen werden. Friiher wurden
hierzu Blutgruppen, Plasmaprotein- wie auch intrazellulare 1soenzympolymorphismen und HLA-
Antigene analysiert (Prokop and Gohler 1988, Dettmeyer et al. 2014). Erst 1985 wurde durch Alec
Jeffreys der ,genetische Fingerabdruck™ entwickelt, der auf der Untersuchung von sog.
Minisatelliten-DNA beruht (Jeffreys et al. 1985a, Jeffreys et al. 1985h, Jeffreys et al. 1985c).

Minisatelliten sind individualtypische repetitive Sequenzen mit Wiederholungseinheiten von 8-100



Basenpaaren. Heute werden in der forensischen DNA-Analyse Uberwiegend Kleinere, nicht
kodierende DNA-Abschnitte (keine Gene) verwendet, die sog. Mikrosatelliten oder auch Short-
Tandem-Repeats (STR).

1.2 Short Tandem Repeats (STR)

Bei den sog. STRs bestehen die wiederholt hintereinander auftretenden Muster von identischen
Basenpaarabfolgen aus 2-7 Basenpaaren. Die Anzahl der verschiedenen Wiederholungen
(Repeatmotive) stellt die individuelle Variable zwischen verschiedenen Menschen dar. STRs
kommen auf jedem Chromosom in mehreren Regionen vor (ca. alle 10.000 Nukleotide) und

machen ca. 3% des gesamten Genoms aus.

Heterozygote Allele homologer Chromosomen unterscheiden sich auf DNA-Ebene hinsichtlich
ihrer Sequenz oder ihrer Lange, man spricht auch von DNA-Sequenzpolymorphismus oder DNA-

Langenpolymorphismus (Abbildung 1). Homozygote Allele sind identisch.

Sequenzpolymorphismus

Langenpolymorphismus

2 Repeats

Abbildung 1: Sequenzpolymorphismus und L&ngenpolymorphismus (verdndert nach Butler,
2005).

Die konkrete Auswahl dieser STRs erfolgt im Wesentlichen nach folgenden Kiriterien:
Praktikabilitat (hohe Diskrimination und geringe Mutationsrate), Variabilitdt (hohe Anzahl
unterschiedlicher Allele und gleichméRige Verteilung dieser Allele in der relevanten Bevélkerung)
und Kombinierbarkeit (in Bezug auf die Amplifikation mit der PCR (siehe unten)). Mittels
verschiedener kauflich erwerblicher oder selbst entworfener Multiplex-Kits kdénnen mehrere STRs

gleichzeitig amplifiziert werden. Aus der DNA einer Person entsteht dann ein so genanntes DNA-
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Profil, also ein Muster aus verschiedenen Zahlen, die bestimmten STRs zugeordnet werden. Zeigen
das DNA-Profil einer Einzelspur vom Tatort (z.B. aus einer Blutantragung) und das DNA-Profil
einer Vergleichsperson in allen untersuchten und auswertbaren STRs identische Zahlenwerte,
kommt diese Person als Spurenleger in Betracht.

Im Jahre 1983 wurde durch Kary Mullis die Polymerase-Kettenreaktion entwickelt, die er 1986
verOffentlichte. Hierbei werden durch Primer flankierte DNA-Sequenzen (Abbildung 2) zyklisch
vervielféltigt (Mullis et al. 1994). Um solche Primer (Starthilfen) zu erstellen, missen die
Regionen, die bestimmte STR-Abschnitte begrenzen, bekannt sein. In einer Multiplex-PCR, in der
mehrere DNA-Regionen gleichzeitig amplifiziert werden, tragt der Forward-Primer meist einen
Fluoreszenzfarbstoff, sodass die Allele mittels Fluoreszenzdetektion nach erfolgter
elektrophoretischer Trennung differenziert werden kénnen (Gassen 1994, Dorak 2006, Busch 2007,
Mdller 2016).

GroRe des generierten PCR-Produktes

floreszierender
Forward

Farbstoff . PCR Primer

A 1
Lﬁl’ AC | ATAC | ATAC ATA_C_‘l g

Reverse
Bereich der STR-Repeats PCR Primer

Abbildung 2: STR-Sequenz mit entsprechenden Primer Flankierungen fir die PCR (veréndert
nach Butler, 2005)

Je nach Qualitat der DNA (Erhaltungsgrad) bzw. Degeneration/Degradation kénnen wéhrend des
PCR-Prozesses Artefakte entstehen und zu unvolistdndigen STR-Profilen (allelic drop-out) fiihren.
Das ist vor allem bei langeren Repeats der Fall, wenn bei einem heterozygoten Allelpaar nur ein
Allel amplifiziert wird und damit eine falsche Homozygotie vorgetduscht wird (Arismendi et al.
2004). Zur Vermeidung dieses Problems werden in der forensischen Genetik vorrangig Tetra- oder
Pentanukleotidrepeats verwendet. Die generelle Unausgeglichenheit von Signalhthenintensititen
bei heterozygoten Loci bis hin zum Ausfall eines Allels wird zurilickgefiihrt auf die bevorzugte
Amplifikation eines Allels (Kloosterman and Kersbergen 2003). Noch kirzere Repeats kdnnen zu
sog. Stotterbanden fihren (Slippage-Banden) (Walsh et al. 1996). Sie zeigen sich als um ein Repeat
verkiirzte ,,Stotterpeaks™ (Abbildung 3), die dadurch entstehen, dass bei der Elongation des



neusynthetisierten Stranges durch die Polymerase in den ersten PCR-Zyklen ein Repeat
ausgelassen wird. Dadurch wird die Interpretation von DNA-Profilen, vor allem in Fallen mit
Mischungen von DNA mehrerer Individuen (Mischspuren, Kap. 1.5), erschwert (Mullis et al. 1994,
Butler 2005, Schneider et al. 2006, Butler 2011, Muller 2016, Schneider 2016).

Replikation einer normalen STR-Sequenz

Auslassen eines Repeats

iz,

ausgelassenes Repeat

Abbildung 3: Entstehungsmechanismus von Stotterbanden (verandert nach Walsh et al. 1996).

Zudem konnen Allelausfalle durch Mutationen in den Primer-Bindungsstellen entstehen (Hellmann
et al. 2001)

Durch Kontaminationen der PCR-Reagenzien oder DNA-Extrakte kann es zu zusatzlichen Allelen,
sog. allelic drop-ins, kommen. Diese Art von PCR-Artefakten kénnen manchmal nur schwer von
Mischspuren unterschieden werden (Butler 2005, Butler 2011).

1.2.1 Nomenklatur der STRs

Die verwendeten STRs werden nach einem einheitlichen System benannt. Die Benennung setzt
sich aus dem Gen-Namen und der Lokalisation des Introns zusammen. Zum Beispiel befindet sich
der STR THO1 auf dem Tyroxinhydroxylase-Gen im Intron 1. Liegen STRs auflerhalb von Genen,
werden sie nach der jeweiligen Chromosomen-Nummer und der sog. Laufnummer benannt. Die
Laufnummer bezieht sich auf die Reihenfolge der Loci auf dem Chromosom, in der die Marker
entdeckt und beschrieben wurden (Butler 2005).
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Als Beispiel die Aufschlisselung folgenden STR-Markers: D 12 S 391
D fur DNA-Marker
12 auf Chromosom 12 lokalisiert
S single copy sequence

391 der Locus auf Chromosom 12, der als 391. entdeckt wurde

1.2.2 Nomenklatur der Allele

Die Allelbenennung erfolgt abh&ngig von der Haufigkeit eines Repeats. Werden z.B. beim STR
FGA in der molekulargenetischen Analyse die Allele 25 und 26 gefunden (Abbildung 4), weist die
Person, von der die DNA stammt, auf dem einen Chromosom 25 und auf dem anderen 26mal den
Tetranukleotidrepeat auf (Butler 2005).

[FGA

300 400

Abbildung 4: Beispiel STR des Locus FGA mit den Haupt-Allelen 25 und 26.

In der Natur auftretende Verkiirzungen oder Verlangerungen der Tetranukleotideinheit werden als
Mikrovarianten bezeichnet (Butler 2005, Butler 2011). Ein Allel mit 24 vollstandigen
Tetranukleotidrepeats und einem um eine Base verkirzten Repeat wird entsprechend als 24.3
bezeichnet (die ,,3“ steht hier fur die drei Basen der unvollstandigen Wiederholungseinheit). Diese

Aurt eines Basenverlusts (Deletion) wird auch als Mikrovariante bezeichnet.
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Tabelle 1: In dieser Studie relevante STR Loci (x=variable Base) (verandert nach Butler 2005)

Chromosom STR-Locus Repeat Agza:)f;;?ser NETREE
3p21.31 D351358 TCTx 11-20 compound
11p15.5 THO1 TCAT 5-11 simple
21g21.1 D21511 TCTx 24.2 -39 complex
18qg21.33 D18S51 AGAA 9-28 simple
10926.3 D10S1248 GGAA 8-19 simple

1942 D1S1656 TAGAX 10-19.3 complex
2935 D2S1338 TxCC 15-27 compound
16G24.1 D16S539 GATA 5-15 simple
22q12.3 D2251045 ATT 8-19 simple
12p13.31 VWA TCTx 11-21 compound
8q24.13 D8S1179 TCTx 8-18 compound
4931.3 FGA XTXX 16.2 -43.2 complex hypervariable
2pla D2S441 TCxA 8-17 compound
12p13.2 D12S391 AGAX 14 - 27 compound
19912 D19S433 XAGG 9-18.2 compound
6914 SE33 AAAG 6.3—-36 simple

12




STR Sequenzen unterscheiden sich nicht nur in der L&nge und Anzahl ihrer Repeats, sondern auch
in der Genauigkeit ihres aufgestellten Musters. Man unterscheidet folgende Kategorien (Butler
2005, Butler 2011):

. Simple repeats: gleichméRige Einheit aus identischer L&nge und Sequenz
(z.B. D10S1248: GGAA)

. Compound repeats: beinhalten zwei oder mehr anschlieBende simple repeats
(z.B. D2S1338: TGCC, TTCC)

. Complex repeats: verschiedene Repeat-Bldcke aus unterschiedlichen Langeneinheiten oder
Sequenzeinheiten (z.B. D1S1656: TAGA, TGA, TAGA, TAGG, TG)

. Complex hypervariable repeats: irreguldre Nukleotide, unterschiedlicher Lange, Sequenz
und Position (z.B. FGA: TTTC, TTTTTTCT, CTTT, CTCC, TTCC)

Die im Rahmen dieser Studie verwendeten STRs sind in der Tabelle 1 zusammengestellt.

1.3 Datenbank der Polizei fur die Strafverfolgung

1998 wurde in Deutschland eine DNA-Datenbank eingerichtet, die sog. DNA-Analysedatei, kurz
DAD, des Bundeskriminalamts (BKA). In dieser Datenbank werden STR-Muster von (verurteilten)
Tatern und von unbekannten DNA-Spuren, die an Tatorten gefunden wurden, eingestellt. Bei der
Einflhrung der Datenbank bezog sich das nur auf erhebliche Straftaten wie Totungsdelikte,
schwere Korperverletzungen oder Sexualdelikte - mit zunehmendem Erfolg der Datenbank wurden
immer mehr Delikte bis hin zu einfachem Diebstahl und Wirtschaftskriminalitat mit einbezogen.
So wurden z.B. durch das BKA 2009 70000 Personentreffer angegeben, welche zu 80%
Diebstahlsdelikten zuzuordnen waren. Vergewaltigungen machten nur gut 3% und To6tungsdelikte
knapp 1% der Treffer aus. Bei jeder Neueinstellung findet ein Abgleich mit bereits bekannten
Profilen statt, sodass neue Straftaten bereits bekannten Tatern, aber auch unaufgeklarte Taten neu
ermittelten Tétern zugeordnet werden kénnen (Dettmeyer et al. 2014). In 2009 wurde per Gesetz
festgelegt, die acht bislang in Deutschland verwendeten STR-Systeme (SE33, D21S11, VWA,
THO1, FGA, D3S1358, D8S1179, D18S51) um flnf neue zu erweitern (D1S1656, D10S1248,
D12S391, D2S441, D22S1045) und optional noch um drei weitere zu ergénzen (D2S1338,
D16S539, D19S433), welche in anderen EU-Landern verwendet werden (siehe Tabelle 1), um so

eine einheitliche Basis fur eine europaweite DNA-Analysedatei zu schaffen.
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Schon anhand der acht Merkmalsysteme mit jeweils zwei Allelen ergab sich ein aus 16 Zahlen
bestehendes, biostatisches Identifizierungsmuster, welches in Mitteleuropa (rein rechnerisch)
durchschnittlich nur einmal unter mehreren hundert Milliarden Menschen anzutreffen ist und somit
kann bei vollstandiger Ubereinstimmung zwischen zwei DNA-Profilen die Identitiit als ,,praktisch
erwiesen” gelten (Hohoff and Brinkmann 2003). Durch die Erweiterung auf insgesamt 16 DNA-
Systeme (Identitatsmuster aus 32 Zahlen) wurde die Aussagekraft im innereuropéischen Vergleich

und auch die fur Mischspuren (siehe Kapitel 1.5) verbessert.

Mit Ablauf des ersten Quartals 2017 umfasste die DAD 1.172.987 Datensétze, welche sich grob
aus % Personendatensitzen und !5 Spurendatensdtzen zusammensetzt. Monatlich kommen
ca. 8.400 neue Datensatze hinzu, wobei alte (abgelaufene Asservierungsfristen) im Gegenzug
geldscht werden (seit 1998 etwa 509.513). Insgesamt wurden seit Beginn der Dateierfassung
242.210 Treffer erzielt und dabei 191.392 Taten aufgeklért, bei denen es sich hauptsachlich um

Diebstahl und réuberische Erpressung handelte (Bundeskriminalamt 2017).

1.4 Identitatswahrscheinlichkeit

Es ist nicht nur wichtig zu wissen, ob eine Person als Spurenleger in Frage kommt, sondern auch
wie wahrscheinlich es ist, dass nur diese Person der Spurenleger sein kann. Hierfir ist die
Berechnung der sog. Genotyphdufigkeit, also wie oft ein bestimmtes STR-Muster in der

Bevolkerung erwartet werden kann, notwendig.

Dazu missen fir jedes STR-System Einzelwahrscheinlichkeiten fiir die einzelnen Allele berechnet
werden und diese fur die zwei bei einer Person auftretenden Allele miteinander multipliziert
werden (Produktregel). Anschlieend muss eine Korrektur um den Faktor zwei erfolgen, da nicht
gesagt werden kann, auf welchem der beiden Chromosomen welches Allel genau liegt (bei
Heterozygotie). Bei Homozygotie wird der Wert entsprechend quadriert. Diese
Einzelwahrscheinlichkeiten aus allen STR-Systemen werden schlieR8lich miteinander multipliziert,
sodass Werte in Hohe von bis zu eins unter einer Trilliarde Menschen entstehen kdnnen. Findet
sich das DNA-Profil seltener als einmal unter der Weltbevolkerung, wird es als ,,praktisch

erwiesen® angesehen, dass die Person Verursacher der Spur mit dem identischen DNA-Profil ist.

1.5 Mischspuren

Eine Probe wird dann als Mischspur bezeichnet, wenn DNA von mehr als einer Person

nachgewiesen werden kann. Ablesbar ist dies daran, dass in mindestens zwei STRs mehr als zwei
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Allele gefunden werden (Abbildung 5, (Schneider 2016)). Bis zu vier Allele pro STR lassen
entsprechend auf mindestens zwei unterschiedliche Spurenleger schlieen, bei max. sechs Allelen
pro STR waren es mindestens drei. Bei mehr als sechs Allelen pro Marker ist eine Festlegung auf
die Anzahl der Spurenleger meist nicht mehr sinnvoll.

Auch bei der Auswertung von Mischspuren gilt: Eine Person, die mit allen Allelen in allen
auswertbaren STRs vorhanden ist, gilt als Spurenleger. Wenn dies in weniger als der Halfte aller
auswertbaren STRs der Fall ist, ist diese Person als Spurenleger ausgeschlossen (Schneider et al.
2006, Schneider 2016). Siehe dazu auch Kapitel 2.8.5.
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Abbildung 5: Beispiel einer moglichen Mischspur von mindestens drei Personen, da sich maximal

funf Allele in zwei STRs (eingekreist) befinden

1.6 Kontaminationsproblematik der Spuren-Asservate

Im Gegensatz zu Mundschleimhautproben, welche z.B. bei einem Vaterschaftstest oder als Proben
far Vergleichspersonen verwendet werden, sind die DNA-Mengen an Asservaten von Tatorten im
Allgemeinen eher gering. Hinzu kommt, dass diese DNA-Spuren oft schlecht erhalten (degradiert)
oder verschmutzt (inhibiert) sind, sodass eine Weiterverarbeitung erschwert bis unmaglich wird.

Degradation kann Folge eines naturgeméaiien Abbauprozesses sein, der sog. Apoptose, oder auch
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Folge chemischer Einfllsse z.B. dem Férben von Haaren. Inhibition kann durch Substanzen wie
Huminstoffe, im Boden befindlich, oder auch Farbstoffe, z.B. in Textilien, entstehen. Durch
Pra-PCR-Methoden (z.B. Phenolchloroform-Aufreinigung) wird versucht den Effekt der
inhibitorischen Substanzen zu reduzieren (Miiller 2009).

Entsprechend werden die molekulargenetischen Methoden immer ausgefeilter, was jedoch auch
Risiken birgt. Wird z.B. die Anzahl der PCR-Zyklen angehoben, um eine geringe DNA-Menge zu
vervielféltigen, konnen Artefakte entstehen oder kleinste Kontaminationen hochamplifiziert
werden (Dettmeyer et al. 2014). Hier ist der Abgleich der Ergebnisse mit den Analysemustern der
Mitarbeiter im Labor oder anderer an der Sicherung des Spurenmaterials beteiligter Personen eine

unverzichtbare Kontaminationskontrolle.

1.7  Studiendesigns

Eine Kontamination von tatsachlich tatort-relevanten Spuren zu unterscheiden stellt das grofite
Problem dar (Rutty et al. 2000, Schwark et al. 2012, Verdon et al. 2013). Niemand kann sicher
sagen, durch wen oder wann bestimmte DNA-Spuren an einen Tatort gelangt sind (Goray et al.
2012, Meakin and Jamieson 2013, Fonnelop et al. 2015, Szkuta et al. 2015). In diesem
Zusammenhang wurden bereits viele experimentelle Studien durchgefuhrt und Fachbegriffe wie
,primarer Transfer oder ,,sekundarer Transfer” eingefiihrt. Unter einem priméiren Transfer versteht
man die direkte, aktive DNA-Ubertragung von einer Person an einen Gegenstand (van Oorschot et
al. 2010), z.B. durch Bertihrung/Hautkontakt. Unter einem sekundéren Transfer versteht man einen
indirekten, passiven DNA-Ubertragungsweg von einem Objekt auf ein anderes (Goray et al. 2010a,
Goray et al. 2010b, Goray and van Oorschot 2015), wobei von einigen Arbeitsgruppen der Begriff
,»passiv® sehr eng gefasst wird (nur Transfer, der nichts mit der Tat zu tun hat (Gill 2014)). Eine
grundlegende Frage ist hier, ob die Person des Spurenlegers und/oder Ubertragers einen
Unterschied macht. Gibt es ,,gute oder ,,schlechte’ DNA-Spurenleger (Lowe et al. 2002, Phipps
and Petricevic 2007) oder gibt jeder Mensch eine etwa gleiche Anzahl an Zellen bei z.B. einem
Héndedruck ab? Bei Untersuchungen im Hinblick auf diese Frage stellte sich heraus, dass es
sowohl ,intrinsische* als auch ,.extrinsische* Faktoren gibt, welche die Ubertréigereigenschaft
bestimmen. Intrinsische Faktoren beinhalten individuelle Hautbeschaffenheiten, welche vom Alter
(Poetsch et al. 2013), Geschlecht (Manoli et al. 2015) und dermatologischen Erkrankungen
abhangen (Kamphausen et al. 2012). Extrinsische Faktoren umfassen die Oberflacheneigenschaften
von Gegenstdnden, auf denen DNA hinterlassen wurde, und die Art der DNA-Gewinnung
(Raymond et al. 2009, Goray et al. 2010a, Daly et al. 2012). Im Zuge dessen wurden bereits viele

Szenarien mit unterschiedlichsten Ubertragungswegen und verschiedenen Ubertragungsmaterialien
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nachgestellt und veroffentlicht (Goray et al. 2010b, Schwark et al. 2012, Fonnelop et al. 2015,
Kamphausen et al. 2015, Szkuta et al. 2015).

Letztendlich sind die Mdglichkeiten eines DNA-Transfers derart vielfaltig, dass Richter,
Staatsanwalte oder Verteidiger sich immer ofter dazu verleiten lassen, einfache oder komplexe

Szenarien zu der Frage: ,,Wie kommt die DNA an den Tatort? zu konstruieren.

,, Findet sich an einem Kleidungsstiick nur DNA des Tragers?

., Kann man ein DNA-Profil noch an einem gewaschenen Kleidungsstiick finden? **

,» Welches DNA-Profil ist an einem Kleidungsstiick aus dem Kleiderschrank zu erwarten? “

,,Kann DNA von einer Person von einem Gegenstand auf einen anderen Gegenstand iibertragen

werden?

,Kann DNA von einer Person iiber eine weitere Person auf einen Gegenstand iibertragen

werden? “

Forensisch-genetische Gutachter missen dann vor Gericht zu diesen Szenarien Stellung nehmen
(kdnnen) und ihre Plausibilitat beurteilen. Hier ist es wichtig, dass auf eine ausreichend grof3e

Datenbasis zurtickgegriffen werden kann, um tatséchlich begriindete Aussagen zu treffen.

1.8  Fragestellung

Fur die Beurteilung dieser komplexen Fragestellungen wurden im Rahmen der vorliegenden Studie
verschiedene Szenarien entworfen und ausgewertet. Der erste Teil der Untersuchung beschaftigte
sich mit DNA-Antragungen an getragener Kleidung im Vergleich zu Kleidung aus dem

Kleiderschrank. Folgende Hypothesen wurden dazu aufgestellt:

a. An getragener Kleidung finden sich neben der DNA des Tréagers zusatzlich die DNA-

Profile einiger/aller Familienmitglieder.

b. Nach einem Arbeits-/Schulalltag und damit verbundenem engerem Kontakt mit Kollegen

oder Freunden kann deren DNA ebenfalls zu der Mischspur beitragen.

c. Da Kleidung aus der Waschmaschine kein vollstdndiges DNA-Profil mehr aufweist
(Kamphausen et al. 2015), miisste an Kleidung aus dem Kleiderschrank nicht mehr der
eigentliche Trager zu finden sein, sondern allenfalls das DNA-Profil der Person, die das

Kleidungsstiick nach der Wasche aufgehangt/geblgelt/zusammengelegt hat.
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Im zweiten Teil der Studie wurden Untersuchungen zur Ubertragung von DNA zwischen

unterschiedlichen Gegenstéanden durchgeftihrt. Hier sollten folgende Hypothesen uberprift werden:

d. Die DNA einer Person kann durch eine zweite Person (als Ubertriager) von einem

Gegenstand auf einen anderen tibertragen werden.

e. Die Ubertragungswege hangen von in- und extrinsischen Faktoren ab, ahnlich wie bei

einem primaren oder sekundéren Transfer bereits beschrieben.
f.  Die DNA des ersten Spurenlegers stellt sich als dominante Komponente der Spur dar.

Durch diese Studien sollte die Aussagekraft von DNA-Profilen kritisch hinterfragt werden,
besonders im Hinblick auf die hochsensitiven Auswertungsmethoden bei kleinsten
Spurenmaterialien. Der Nutzen dieser Studie liegt in einer Erweiterung der Aussagekraft von
(Misch-)Spuren in forensischen Routineuntersuchungen bei DNA-Antragungen an Tatorten.

2. Material und Methoden

Alle Proben wurden nach Genehmigung durch die zustandige Ethikkommission der Universitat
Duisburg-Essen und unter Beachtung der Deklaration von Helsinki sowie der nationalen
Gesetzgebung generiert bzw. gesammelt und untersucht. Diese Analyse wurde im Zeitraum
2014-2015 im Institut fir Rechtsmedizin am Universitatsklinikum Essen durchgefiihrt. Die
Nummer des Ethikantrags lautet 10-4579.

2.1 Probanden

Fur die im Folgenden erwéhnten Probanden wurde im Vorhinein eine Hauterkrankung
ausgeschlossen, um einen entsprechenden Einfluss auf die Ergebnisse wie bei Kamphausen et al.
beschrieben, auszuschlieBen (Kamphausen et al. 2012). Das DNA-Profil jeder beteiligten Person

wurde aus einem Mundschleimhautabstrich erstellt.

2.1.1 Untersuchung getragener Kleidung und Kleidung aus dem Kleiderschrank

An der Untersuchung von getragener Kleidung und Kleidung aus dem Kleiderschrank nahmen
sieben Familien teil. Die FamiliengréRe variierte zwischen zwei und funf Mitgliedern. Insgesamt

nahmen 20 Probanden (acht Frauen, zwoIf Manner), im Alter zwischen sieben und 58 Jahren (zum
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Zeitpunkt der Untersuchung) an der Studie teil. Im Durchschnitt (arithmetisches Mittel) waren die
Probanden 31,85 Jahre alt (Median 31 Jahre). Im Einzelnen sind die Familienkonstellationen in
Tabelle 2 aufgelistet.

Tabelle 2: Auflistung der Familien mit Mitgliederanzahl, Alter und Geschlecht (w=weiblich,

m=mannlich)
Proben Nummer Familiengrofe Familienmitglieder
1A, 1B 2 29w, 29m
5A, 5B 2 56w, 58m
6A, 6B 2 39w, 55m
3A, 3B 2 47w, 16w
4A, 4B, 4C 3 31w, 31m, 8m
7A, 7B, 7C, 7D 4 41w, 40m, 10m, 7m
2A, 2B, 2C, 2D, 2E 5 48w, 49m, 17m, 14m, 12m

2.1.1.1 Material (Kleiderschrank/getragene Kleidung)

Es wurden von jedem Familienmitglied je ein getragenes Oberteil und ein Oberteil aus dem
Kleiderschrank untersucht. Die Kleidungsstiicke wurden durch die Probanden selbst mittels puder-
und DNA-freien Handschuhen (Peha-soft® nitrile von Hartmann, GréRe M und L) in eine
DNA-freie Plastiktiite gegeben und der Untersucherin lbergeben. Bei der Plastiktiite handelte es
sich um eine gelbe Milltite aus dem Universitatsklinikums, welche zur Entfernung eventuell
vorhandener DNA mit DanKlorix® in einer Verdinnung von 1:2 gewaschen (Schwark et al. 2012),
danach grundlich mit klarem Wasser ausgespult und anschlieBend im Labor fiir DNA-Extraktion

kontaminationsschonend dber ein bis zwei Tage luftgetrocknet wurde.

Bei Sicherstellung des Materials wurden Notizen beziglich der Tragedauer und des Wasch-
/Trockenverhaltens in der jeweiligen Familie gefiihrt. Als ,,Widscher* wird derjenige bezeichnet,
der die Wasche aufgehéngt/getrocknet, zusammengelegt und in den Kleiderschrank eingeordnet
hat. In zwei Haushalten (Nr. 3 und 6) wurde sich das Aufhdngen/Trocknerbenutzen und Bugeln
geteilt, sodass hier neben dem ,,Wischer” (Wischeherausnehmer/Trockner) auch ein ,,Biigler
betrachtet werden musste. Zusétzlich wurden Angaben (ber GroRe, Material und Schnitt des

jeweiligen Oberteils angefertigt (siehe Tabelle A0 im Anhang).

Insgesamt handelt es sich hauptséchlich um Baumwollkleidung mit 90-100% Baumwollanteil. Ein
Kleidungsstick (Pulli) bestand zu 50% aus Polyester, des Weiteren waren drei Pullis aus Kaschmir

Teil der Untersuchung.
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Bei den getragenen Oberteilen wurde der Zeitraum des Tragens notiert (1-2 Tage). Insgesamt
trugen acht der 20 Probanden das Oberteil zwei Tage. Das Oberteil war bei 13 der Probanden
langarmlig und bei sieben kurzarmlig. Alle trugen ihr Oberteil zu Hause, 13 von ihnen zusétzlich
auf der Arbeit oder in der Schule. Nur finf von ihnen hatten daruber hinaus engeren Kontakt zu
Freunden durch Besuch/auBerschulische Aktivitéaten.

Aus dem Kileiderschrank wurden elf langérmlige, acht kurzédrmlige und ein &rmelloses Oberteil
untersucht. 18 dieser Oberteile wurden auf der Leine getrocknet, wovon sieben durch den Mann im
Hause aufgehangt wurden. Die beiden Ubrigen Oberteile wurden maschinell getrocknet. Alle
untersuchten Objekte wurden von der Frau im Haus (Mutter) gefaltet, nachdem acht von ihnen
gebugelt wurden (ebenfalls von der Mutter). Die genaue Liegedauer im Schrank konnte nicht bei
allen Kleidungsstucken ermittelt werden. Sie variierte zwischen wenigen Tagen und Monaten. Da
die Untersuchungen in den Wintermonaten stattfanden, lagen die elf langdrmligen Oberteile im
Schnitt funf Tage, die acht kurzdrmeligen und das drmellose Oberteil im Schnitt 3,5 Monate im

Kleiderschrank.

Jedes Kleidungsstiick wurde in drei Regionen eingeteilt:
- Rechter Armel
- Linker Armel
- Rumpfvorderseite

Dementsprechend wurde jede Region fur sich im Folgenden weiterbehandelt und einzeln

ausgewertet.

2.1.2  Untersuchung zur DNA-Ubertragung

An dieser Untersuchung nahmen drei Paare teil, die sich wie folgt zusammensetzten:
- zwei Frauen (39 Jahre und 48 Jahre)
- eine Frau (29 Jahre) und ein Mann (29 Jahre)
- eine Frau (48 Jahre) und ein Mann (57 Jahre)

Insgesamt waren es somit sechs Probanden, vier Frauen und zwei Mé&nner, im Alter zwischen
29 und 57 Jahren (arithmetisches Mittel 41,67 Jahre, Median 43,5 Jahre). Alle Teilnehmer dieses

Teils der Studie waren nicht miteinander verwandt und zeigten in Vorversuchen, dass sie durch
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Bertihren einer textilen Oberflache im Sinne eines priméaren Transfers ausreichend DNA fiir eine
molekulargenetische Analyse hinterlassen (Kamphausen et al. 2012, Kamphausen et al. 2015,
Poetsch et al. 2016). Bei jedem Paar war jede Person einmal Spender und einmal Ubertréger.

2.1.2.1 Material (DNA-Ubertragung)

Fur die verschiedenen Ubertragungswege wurden zum einen Nitril-Handschuhe (Marke Peha-soft®
von Hartmann der GréRen M und L) und zum anderen Baumwollhandtlicher und Plastiktiten
benotigt. Die Baumwollhandtiicher aus der Wascherei des Universitatsklinikums sowie die gelben
Plastikmillbeutel aus dem Lager des Universitatsklinikums wurden in gleichgrofRe Rechtecke von
ca. 6 cm x 8 cm zugeschnitten. Um DNA-freies Material zu garantieren, wurden diese Zuschnitte
mit DanKlorix® Hygienereiniger in einer Verdinnung von 1:2 gewaschen (Schwark et al. 2012),
danach grundlich mit klarem Wasser ausgespiilt und anschlieBend im Labor fiir DNA-Extraktion
kontaminationsschonend luftgetrocknet tber ein bis zwei Tage. Zusétzlich wurden noch 1 Liter
Zipper-Titen aus Plastik der Marke Profissimo aus dem DM-Drogeriemarkt in gleicher Weise
behandelt und fur eventuell notwendige Aufbewahrungen von Probematerial bereitgestellt.

2.1.2.2 Versuchsszenarios zur DNA-Ubertragung

Es wurde ein Versuchsaufbau aus drei Schritten kreiert, der im Folgenden als tertiarer Transfer
bezeichnet wird (Abbildung 6).

Ubertriigerhand
{ohne Handschuh)
i} Nacken-
1:”':{“1} —Ls| abrieb auf - Stoffstiick
~vacken Stoffstiick - Plastiktiite

Ubertrigerhand

(mit Handschuh)

Abbildung 6: Versuchsaufbau mit Darstellung der drei Schritte (I-111), Person X ist der Spender,

Person Y ist der Ubertrager
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Der letzte Schritt (111.) wurde auf insgesamt zehn verschiedene Weisen vollzogen (Tabelle 3), um
so die Mdglichkeit eines tertidren Transfers genauer zu beleuchten. Da alle sechs Probanden einmal
Ubertrager und einmal Spender waren und diese zehn Varianten insgesamt dreimal durchgefiihrt
wurden, sind am Ende 180 Proben entstanden.

Tabelle 3: Verschiedene Varianten fur den dritten Schritt. Jede Variante ist einmal mit (Variante
6-10) und einmal ohne Handschuhe (Variante 1-5) an den Handen des Ubertragers durchgefihrt

worden
Variante zu analysierender Gegenstand
1/6 DNA-freie Plastikfolie
217 Plastikfolie, vorher eine Stunde in der Hosentasche des Ubertragers
3/8 Plastikfolie, nach Ubertragung eine Stunde in der Hosentasche des Ubertragers
41719 DNA-freies Stoffstiick
51710 Stoffstiick mit Handabrieb des Ubertrégers

Im ersten Schritt wurde die Spender-DNA durch Abreiben des Nackens von Person X gewonnen.
Eigene Untersuchungen in der taglichen Routine sowie eine kirzlich durchgefihrte Studie zeigten,
dass man zuverldssig eine hohe Menge an DNA am Nacken einer Person bzw. am Kragen eines
Kleidungsstiick gewinnen kann (Kamphausen et al. 2015). Daher wurde mit dem vorher mit
DanKlorix® behandelten, DNA-freien Stoffstiick (6 cm x 8 cm grofR3) achtmal mit mittlerem Druck

tiber den Nacken des Empfangers gerieben.

Im zweiten Schritt, dem sekunddren Transfer, wurden diese Nackenabriebe auf die Hande des
Ubertragers abgerieben. Dabei trug der Ubertrager einmal Handschuhe und einmal nicht. Das
Abreiben erfolgte mit mittlerem Druck. Je Durchgang wurde die Haufigkeit der Abriebe erhoht. Im
ersten Durchgang wurde fiinfmal, im zweiten achtmal und im letzten zehnmal Uber die Handflache
gestrichen (Abbildung 7).

Im dritten Schritt erfolgte die Ubertragung an zwei verschiedene Materialien, Stoff und Plastik
(Abbildung 8). Auch hier wurde je Durchgang die Abriebanzahl entsprechend dem zweiten Schritt

erhéht (funfmal, achtmal, zehnmal).
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Abbildung 7: Abrieb der handschuhfreien Ubertragerhand mit einem Stoffstiick durch die

Untersucherin

Abbildung 8: Abrieb der behandschuhten Ubertragerhand mit einem Plastikstiick durch die
Untersucherin

2.2 Kontrolle

Im Rahmen jedes Versuchsszenarios wurde von den jeweiligen benutzten Spurentrdgern vor
Versuchsdurchfiihrung eine (negative) Kontrolle angefertigt, um die Abwesenheit von DNA auf
den gereinigten Materialien sicherzustellen. Die Kontrollen wurden auf die gleiche Art und Weise
gewonnen wie die Proben des jeweils durchgefiihrten Szenarios (siehe Kapitel 2.3.1 und 2.3.2).
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2.3  Sicherung der DNA-Antragungen

Alle Spurentrdger (Kleidungsstiicke, Handabriebe) wurden entsprechend routineméaRig
durchgefuhrter Techniken im Alltag der forensischen Genetik gesichert, verarbeitet und
ausgewertet. Es wurde vor und nach jedem Schritt eine griindliche Reinigung der Arbeitsflachen
mittels 70%igem Alkohol durchgefthrt.

2.3.1 Abkleben von Textilien

Die Textilstiicke, Kleidung und Stoffstiicke, wurden mittels eines einseitig klebenden Klebebandes
abgeklebt. Die GroRe des Klebestreifens variierte je nach abzuklebendem Gegenstand, wobei eine
Lange von ca. 18 cm nicht Uberschritten wurde, um ein Verdrehen des Bandes zu vermeiden. Pro
Stoffstiick bzw. abzuklebender Kleidungsregion (rechter und linker Armel, Rumpfvorderseite)
wurde ein Klebestreifen verwendet. Das am Klebeband anhaftende zellulare Material wurde mittels
eines in Lysepuffer (siehe Kapitel 2.4.1) getauchten Wattestdbchens abgerieben. Ein zweites
trockenes Wattestabchen kam anschlieRend zum Einsatz, um eventuelle Riickstande von zelluldrem
Material an der nun feuchten Oberfliche des Klebebandes aufzunehmen. Beide
Wattestdbchenkopfe ~ wurden  gemeinsam in  ein  Eppendorf-Cap  (berfuhrt  und
kontaminationsgeschiitzt bei gedffnetem Deckel 24 Stunden getrocknet oder direkt

weiterverarbeitet.

2.3.2 Abreiben von Plastiktiten

Das glatte Material des Plastiks wurde mittels eines in Lysepuffer (siehe Kapitel 2.4.1) getauchten
Wattestdbchens abgerieben. Ein zweites trockenes Wattestabchen kam anschlieBend zum Einsatz,
um eventuelle Ruckstande von zellularem Material an der nun feuchten Oberflache aufzunehmen.
Beide Wattestdbchenkdpfe wurden gemeinsam in ein Eppendorf-Cap uberfihrt und
kontaminationsgeschiitzt bei gedffnetem Deckel 24 Stunden getrocknet oder direkt

weiterverarbeitet.

2.4 DNA-Extraktion

Die DNA-Isolierung erfolgte durch Zellaufschluss und anschlieRender mehrstufiger Waschungen

zur Befreiung von Verunreinigungen wie Salzen, Proteinen und RNA.
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2.4.1 Material

- Wasserbad (Memmert, Schwabach)
- InnuPREP® DNA Mini Kit (Analytikjena®, Jena) mit den darin enthaltenen Reagenzien
Lyse Mix:
e Tris Base (Calbiochem)
e NaCl Merck
e SDS (Natrium-Dodecylsulfat), Serva
e EDTA (Titriplex IlI), Merck
e Wasser (LiChrosolv), Merck
- 5-fach DNA-Lysepuffer:
125 ml 1 M Tris pH 8, 125 ml 1 M NaCl, 25 ml 0,5 M EDTA pH 8, 250 ml aqua
dest
- 1-fach DNA-Lysepuffer:
200 ml 5-fach DNA-Lysepuffer, 200 ml 10% SDS, 1000 ml aqua dest

- Swab Solution™ (Promega, Mannheim):

¢ SwabSolution Kit DC8271, Promega
e Swab Solution Reagenz 100 ml (DM122A)
e 5x AmpSolution Reagenz 500ml (DM123A)

- Proteinkinase K (Roche®, Mannheim)

- Zentrifuge EBA 20 und 200 (Hettich, Tuttlingen)

- Kihlschrank

- Phenolchloroform-Isoamylalkohol (Roth®, Karlsruhe)

- Ethanol 100% und 70% (Merck®, Darmstadt der Sigma-Aldrich, Steinheim)
- Wasser, HPLC (J.T. Baker®, BAKER ANALYZED™ HPLC, Miinchen)

- Filtersystem (Sartorius Ultrafiltration, Vivaspin2®, Gottingen)

- Pipetten, Eppendorf diverser GroRe

2.4.2 Durchfihrung der Lysereaktion

In die ReaktionsgefaRe mit dem vorbereiteten Spurenmaterial wurden pro Reaktionsgefal 500 pl
1-fach DNA-Lysepuffer bei einem pH-Wert von 8 und 35 pl Proteinase-K Losung hinzupipettiert.
Die Lyse erfolgte bei 56°C uber Nacht (max. 24 Stunden) im Wasserbad.
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2.4.3 Durchfuhrung der Phenol-Chloroform-Isoamylalkohol-Extraktion

Im Anschluss wurde eine Phenol-Chloroform-Extraktion (modifiziert nach (DeSalle and Bonwich
1996)) durchgefiihrt. Mit einer Nadel wurde der mit 70%igem Ethanol gereinigte GefalRboden
angestochen und das Eppendorf-Cap in ein zweites gesteckt. Nach dreiminitiger Zentrifugation bei
14000 U/min, konnte das obere GefaR mit dem Spurentréger verworfen werden (piggyback spin).
Das flussige Reaktionsgemisch im unteren Reaktionsgefal? wurde mit 600 pl Phenolchloroform-
Isoamylalkohol versetzt und kréftig geschuttelt. Nach erneuter Zentrifugation von 3 Minuten bei
14000 U/min konnte der DNA-haltige, wassrige Uberstand abpipettiert werden. AnschlieRend
wurde er in das angegebene Filtersystem (DNA-undurchlassige Membran) zusammen mit 1 ml
Wasser Uberfiihrt. Das Filtersystem mit dem darin enthaltenen Wasser-DNA-Gemisch wurde bei
6000 U/min flr zwolf Minuten zentrifugiert. Danach wurden 2 ml Wasser hinzugegeben und erneut
flr sechs bis sieben Minuten zentrifugiert. Das reduzierte DNA-Volumen (20 pl - 100 ul) konnte
nach Drehung des Filtersystems und dreiminitiger Zentrifugation (6000 U/min) riickgewonnen und
aufgefangen werden. Die so gewonnene DNA konnte sofort in die PCR eingesetzt werden oder bei

5-7 °C bis zur Analyse gelagert werden. Die endgliltige Lagerung der DNA erfolgte bei -20 °C.

2.4.4 Mundschleimhautabriebe

Die DNA aus den Mundschleimhautabrieben wurde mittels 300 ul Swab Solution™ (Promega,

Mannheim) extrahiert.

Der Reaktionsansatz wurde im ndchsten Schritt fir 30 Minuten im 70°C warmen Wasserbad
inkubiert, anschlielend lag die DNA in Losung vor. Danach wurde ein piggyback spin
durchgefuhrt um den Wattetréger zu entfernen (siehe Kapitel 2.4.3).

Das DNA-Extrakt ist mindestens sechs Monate bei 4°C haltbar. Die endgultige Lagerung der DNA
erfolgte bei -20°C.

2.5  Polymerase Kettenreaktion (PCR)

Die DNA-Amplifizierung und die Quantifizierung der DNA-Menge in den Proben wurden mit
Hilfe der PCR durchgefuhrt. Ihr Startpunkt wird auf beiden DNA-Einzelstrdngen durch kurze, in
ihrer Sequenz bekannte DNA-Fragmente (Primer) festgelegt. Der auf diese Weise definierte DNA-
Abschnitt wird durch eine thermostabile (hitzestabile) DNA-Polymerase (z.B. Tag-Polymerase)

repliziert (Mullis et al. 1986, Mullis and Faloona 1987). Hierflr werden Einzelbausteine fiir die zu
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synthetisierende DNA benétigt, die sog. Desoxyribonucleosidtriphosphate (ANTPs). Essentiell fir
die Funktion der Polymerase sind Mg*-lonen und eine geeignete chemische Umgebung
(Pufferlosung) (Gassen 1994, Miller 2016).

Die zyklische Vervielféltigung findet in einem sog. Thermocycler statt, der entsprechend den
vorher programmierten Temperaturdnderungen die einzelnen Syntheseschritte durchfiihrt.

Die einzelnen Schritte eines Zyklus sehen wie folgt aus:

1. Schritt = Denaturierung (Schmelzen):

- Trennung der doppelstrangigen DNA bei 94-96 °C
- Schnelles Abkihlen auf die Annealingtemperatur, um die Rickbildung der
Doppelhelix zu verhindern
2. Schritt = Annealing (Hybridisierung der Primer):

- Primer-Anlagerung an das 3"-Ende des jeweiligen Stranges bei niedriger
Temperatur, meist zwischen 50-65 °C (abh&ngig von Primer-Sequenz)
3. Schritt = Elongation (Amplifikation, DNA-Synthese):
- Synthese der DNA aus freien dNTPs beginnend am Primer des 3 -Endes durch die

DNA-Polymerase
- optimale Temperatur ist abhdngig von der verwendeten DNA-Polymerase
(68-72 C)

Auf diese Weise verdoppelt sich die DNA pro Zyklus, wobei die Syntheseprodukte im neuen
Zyklus als Ausgangs-DNA wieder Verwendung finden, sodass insgesamt die Anzahl exponentiell
steigt, zumindest bis zu einer Plateauphase. Ist diese Phase erreicht, wird keine deutliche
Vervielféaltigung der DNA mehr festgestellt. Die Anzahl der Zyklen ist abhdngig vom zu
synthetisierenden DNA-Stlick und den verwendeten Primern sowie von der Ausgangskonzentration
der DNA (Mullis et al. 1986, Mullis and Faloona 1987, Gassen 1994, Miiller 2016). Am Ende aller
Zyklen kuhlt der Thermocycler auf 4-8 °C ab (Mullis et al. 1994).

Bei einer sog. Multiplex-PCR werden verschiedene Primerpaare gleichzeitig verwendet, wodurch
mehrere DNA-Abschnitte gleichzeitig amplifiziert werden kénnen (Butler 2005). Hierzu werden
verschiedene Fluoreszenzmarkierungen an den Primern zur besseren Unterscheidung verwendet
und in den folgenden Kapiteln im Speziellen erlautert. Die Methode der Multiplex-PCR wird in der
forensischen Genetik (berwiegend angewandt, da auf diese Weise aus kleinsten Probenmengen

maoglichst viele Ergebnisse gewonnen werden kénnen (Butler 2005, Butler 2011).
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2.6 DNA-Quantifizierung

Die Quantifizierung der DNA-Menge der Proben wurde mittels Real-Time-PCR von der
Bachelorstudentin Frau Helen Konrad im Institut fur Rechtsmedizin Essen durchgefuhrt.

2.6.1 Gerate und Material

- ABI 7500 Real-Time-PCR-System, Applied Biosystems
- 7500 System Software, Analyse Software

- Kihl- und Gefrierschrénke, Liebherr

- PCR-Rack fir 0,2 und 1,5 ml ReaktionsgefaRe

- Pipetten, Eppendorf, diverse GréRen

- Tischzentrifuge (VWR™, Galaxy 16 DH, Langenfeld)

- Steriler Arbeitsplatz

- Vortex (Whirlmix, Cenco, Breda, Niederlande)

- Verschiedene Kits von Qiagen, Applied Biosystems und Promega (siehe Tabelle 4)

2.6.2 Methode allgemein

Die Real-Time-PCR ist eine Weiterentwicklung der klassischen PCR (vgl. Kapitel 2.5) zur
Vervielfaltigung von Nukleinsduren und ermdglicht es, die erzielte DNA-Menge absolut oder

relativ in Echtzeit zu bestimmen (Quantifizierung).

Dazu wird die DNA in Zyklen — wie bei einer normalen PCR — erst durch hohe Temperaturen
denaturiert (Tabelle 4). Bei niedrigeren Temperaturen wird entsprechend der Target-Sequenz am
Templatestrang synthetisiert. Dies wird bis zu 40mal wiederholt, sodass die DNA-Menge

exponentiell steigt.
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Tabelle 4: Temperaturprofil fur die Zyklen einer PCR

Art Temperatur Dauer Zyklen
Hot Start 95°C 5 min
Denaturierung 94°C 1 min
25-40
Annealing 60°C 1 min
Extension 72°C 2 min

Ab der Denaturierung (nach jeder Temperaturerhdhung) kann ein laserinduziertes
Fluoreszenzsignal gemessen werden (abhdngig vom Sonden-System). Der jeweilige
Fluoreszenzfarbstoff (SYPR Green) lagert sich in die neu entstandenen DNA-Fragmente ein
(Interkalierung), sodass die Zunahme des Farbsignals je Zyklus proportional zur gefarbten

Target-DNA ist. Die Messung findet am Ende der Elongation jedes Zyklus statt.

Die Zellzahl kann durch die Menge der entstandenen nuklearen Fragmente und der allgemein
anerkannten Annahme von 6,6 pg DNA pro Zelle bestimmt werden. Die Quantifizierung der DNA-
Fragmente erfolgt durch den Nachweis eines 98 bp-Fragmentes des Telomerase Gens, das fir die
Telomerase kodiert. Dieses entsteht durch die Zugabe einer Sonde (Primer, Oligonukleotid),
welche an einem Ende einen Reporter- und am anderen Ende ein Quencher-Fluoreszenzfarbstoff
besitzt. Erst durch Freisetzung des Reporters durch die Tag-Polymerase (Exonucleaseaktivitét) fallt
die Emissionsunterdriickung durch den Quencher weg und es kann der Reporterfarbstoff gemessen
werden. Dies fiihrt dazu, dass das Emissionssignal mit Zunahme der DNA-Synthese starker wird
(TagMan-Technologie) (Busch 2007, Holzapfel and Wickert 2007).

Weiterentwicklungen dieser TagMan-Sonden, deren Messungen am Ende der Elongation jedes
Zyklus stattfinden, sind Molecular Beacons und Scorpion-Primer. Zudem gibt es noch
Hybridisierungs-Sonden (LightCycler-Sonden), welche ihre Messung am Ende der Annealing-

Phase jedes Zyklus durchfiihren, ebenso wie die LoopTag.
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Diese Sonden kdnnen auch den Fluorescence Resonance Energy Transfer (FRET) nutzen, hier wird
Energie von einem Molekul (Donor) zum anderen (Akzeptor) ubertragen. Dabei nimmt der FRET
ab, wenn sich der Abstand zwischen Donor und Akzeptor vergrofiert (Dorak 2006, Busch 2007).

2.6.3 Methode speziell

Der absolute DNA-Gehalt der Spuren wurde mittels Real-Time-PCR unter Verwendung

unterschiedlicher Kits (Tabelle 5) gemaf} Herstellermanual bestimmt.

In eine Platte mit 96 Reaktionsgefalien wurden 2 pl DNA-haltige Lésung (Proben-DNA, Standard-
DNA als positive Kontrolle oder NTC-Proben (eng.: No template control; als Negativkontrolle))
gegeben. Als Standard-DNA wurde jeweils die im Kit enthaltene DNA in den vorgegebenen

Konzentrationen (siehe Tabelle 5) verwendet.

Abhéngig vom Herstellermanual wurde nun ein individuelles Mastermix-Volumen (siehe
Tabelle 6) hinzugefugt. Nach VerschlieBen der Platte wurde diese bei 1000 U/min kurz
zentrifugiert, in das Real-Time-PCR Gerét gestellt und die individuellen Reaktionsparameter je Kit

eingegeben.

Die spezifischen Fragmente der eingesetzten DNA-Proben wurden in mehreren Zyklen wéhrend
der Real-Time-PCR amplifiziert, wobei sich der Farbstoff SYPRgreen an diese spezifischen
Fragmente anlagerte. Durch den quantitativen Anstieg des Farbstoffes konnte wéhrend der
Synthese die absolute Menge der DNA-Fragmente gemessen werden. Diese Daten wurden mittels
der Analyse Software zu einer Kurve verarbeitet, welche den Quantitatsanstieg der Fragmente pro
Zyklus darstellte. Die Ergebnisse wurden von der Software in Form einer Tabelle angegeben, aus

der die DNA-Konzentration der Proben direkt ablesbar war (in ng/ul).
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Tabelle 5: Chemikalien und Reagenzien der Real-Time-PCR abhéngig vom verwendeten Kit

Bezeichnung Hersteller / Firma Lagerung
DNA-Exitus Plus AppliChem RT
Ethanol vergallt Apotheke RT, 70%ige Arbeitsldsung

Lichrosolv Wasser

J.T. Baker, 4218

RT, aliquotiert 5°C

Chemikalien / Bestandteile des PCR-Kits: Quantiplex

Quanti Tect Dilution Buffer Qiagen -20°C,
Primer Mix YQ Qiagen 2°C-8°C
Control-DNA Z1 (20 ng/ul) Qiagen 2°C-8°C
Reaction Mix YQ Qiagen 2°C-8°C
Chemikalien / Bestandteile des PCR-Kits: Quantifiler
Quantifiler PCR Reaction Mix Applied Biosystems 5°C
Quantifiler Human DNA-Standard ) )
(200 ng/l) Applied Biosystems -20°C
Quantifiler Human Primer Mix Applied Biosystems -20°C
Quantifiler Human Buffer Dilotion Applied Biosystems -20°C
Chemikalien / Bestandteile des PCR-Kits: Plexor®
Plexor® HY 2x Master Mix Promega -30°C - -10°C
Plexor® HY 20x Primer/IPC Mix Promega -30°C - -10°C
Plexor® HY Male Genomic-DNA-
Standard (50ng/ul) Promega 10e
Water, Amplification Grade Promega -30°C - -10°C

Chemikalien / Bestandteile des PCR-Kits: PowerQuant™

PowerQuant™ 2X Master Mix Promega -30°C - -10°C
PowerQuant™ 20X
] ) Promega -30°C - -10°C
Primer/Probe/IPCMix
PowerQuant™ Male gDNA-Standard
Promega 4°C
(50 ng/pl)

Water, Amplification Grade Promega -30°C - -10°C
PowerQuant™ Dilution Buffer Promega -30°C - -10°C
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Tabelle 6: Unterschiedliche Pipettierschemata je verwendetem Kit

PCR Reagenz | Mengein pl | Menge in pl | Menge in pl | Menge in pl
pro Probe pro Probe, pro Platte pro Platte,
halber halber
Ansatz Ansatz
Plexor® Master
) 10 5 1000 500
Mix
Amplification
Water
Al Plexor® Primer
) 1 0,5 100 50
Mix
Gesamt 18 9 1800 900
Primer Mix IC
9 4,5 900 450
YQ
Mastermix Reaction Mix 9 45 900 450
Quantiplex YO '
Gesamt 18 9 1800 900
Human Primer
) 10,5 5,25 1050 525
Mix
Mastermix _
PCR Reaction
Quantifiler ) 12,5 6,25 1250 625
Mix
Gesamtansatz 23 11,5 2300 1150
PowerQuant™
) 10 5 1000 500
2X Master Mix
: Amplification
Mastermix 7 3,5 700 350
Water
PowerQuant
PowerQuant™
) ) 1 0,5 100 50
20X Primer Mix
Gesamt 18 9 1800 900
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2.7  Amplifikation der short tandem repeats

Fur die DNA-Amplifikation mittels Multiplex-PCR wurde das kommerziell erhaltliche STR-Kit
PowerPlex® ESX 17 Fast von Promega verwendet, welches routineméBig im Institut fir
Rechtsmedizin in Essen bei der STR-Analyse eingesetzt wird.

2.7.1 Gerate und Materialien

e PowerPlex® ESX 17 Fast von Promega (Tabelle 7)
e Thermocycler GeneAmp® PCR Systems 9700 (Applied Biosystems®, Darmstadt)
o Standard-DNA - 2800M Control DNA (Promega, Mannheim)

e Wasser LiChrosolv (Merck®, Darmstadt)

Tabelle 7: Chemikalien/Bestandteile des PowerPlex® ESX 17 Fast von Promega

Zur Amplifikation Inhalt

10x Primer Pair Mix 250 ul

5x Master Mix 500 pl

2800 M Control-DNA, 10ng/ul 25 ul
Water, Amplification Grade 5x 1,250 pl

2.7.2 Laborprotokoll PowerPlex® ESX 17 Fast

Beim PowerPlex® ESX 17 Fast von Promega handelt es sich um ein Multiplex-STR-System, das
die 16 STRs D3S1358, THO1, D21S11, D18S51, D10S1248, D1S1656, D2S1338, D16S539,
D22S1045, vWA, D8S1179, FGA, D2S441, D12S391, D19S433 und SE33 sowie den

Geschlechtsmarker Amelogenin amplifiziert und farbig darstellt (Tabelle 8).
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Tabelle 8: Fluoreszenzfarbstoffe und ihre Zuordnung beim PowerPlex® ESX 17 Fast

Fluoreszenz Farbe STR
Fluorescein blau Amelogenin, D351358, THO1, D21S11, D18S51
JOE griin D10S1248, D1S1656, D2S1338, D16S539
TMR-ET schwarz D2251045, vWA, D8S1179, FGA
CXR-ET rot D25441, D12S391, D19S433, SE33
CC5 orange Langenstandard

Da die optimale Einsatzmenge an DNA zwischen 300 pg und 1 ng betragen sollte, muss
entsprechend der DNA-Konzentration in der jeweiligen Probe das benotigte Volumen variieren.
Zur besseren Vergleichbarkeit der Ergebnisse wurde unabhédngig von der gemessenen DNA-
Konzentration ein DNA-Einsatz in pl Probenvolumen festgelegt. DNA-Antragungen von
Kleidungsstiicken aus dem Schrank wurden grundsétzlich mit 4 pl Volumen, DNA-Antragungen
von getragener Kleidung und DNA-LGsung aus samtlichen Ubertragungsversuchen mit 1 pl
Volumen in die PCR eingesetzt. Zusétzlich wurde eine Negativ-Kontrolle (Wasser) und eine
positive Kontrolle (Kontroll-DNA ,2800M Control DNA*) in jedem PCR-Ansatz mitgefihrt
(Tabelle 9).

Tabelle 9: Pipettierschema fiir 12,5 ul PCR-Ansatz

Bestandteil Menge
H,O variabel, ad 12,5 pl
Mastermix 2,5l
Primermix 1,25 pl
DNA Probenabhangig (siehe Text)
2800M Control DNA 1pg
Negativ Kontrolle 3ul
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Fiir die durchzufiihrende Amplifikation betrug das Reaktionsvolumen pro Reaktionsansatz 12,5 pl,
laut Herstellerangaben hétte es bei 25 pl liegen missen. Diese Halbierung des Reaktionsvolumens
erfolgte aus Kostengrinden und wurde in mehreren Studien mit unterschiedlichen
Probenmaterialien erfolgreich validiert (Poetsch et al. 2011c, Kamphausen et al. 2012, Poetsch et
al. 2013, Goray et al. 2015, Kamphausen et al. 2015, Poetsch et al. 2016).

2.8 Fragmentanalyse mittels Kapillarelektrophorese
2.8.1 Methode allgemein

Unter der Kapillarelektrophorese versteht man eine analytische Trennmethode, die auf einer
Elektrophorese beruht. Hierbei macht man sich die Bewegung elektrisch geladener Teilchen in
einem elektrischen Feld zu Nutze, welche abhéngig von ihrer Gréle, Form (Mobilitat) und Ladung
sowie von der Lésungsumgebung und von der Feldstarke in unterschiedlicher Geschwindigkeit
wandern und innerhalb des Spannungsfeldes aufgetrennt werden. Diese Auftrennung wird mittels
des in der Kapillare befindlichen Tragers (Polymer) unterstitzt. Es kommt zum einen zur
ladungsabhangigen Bindung der zu analysierenden DNA-Fragmente und zum anderen aufgrund
von Molekularsieb-Eigenschaften zu einer Auftrennung nach der GréRe (Grossman and Colburn
1992, Butler 2005). Bei der DNA handelt es sich aufgrund ihrer Phosphatreste um ein negativ

geladenes Molekdil, daher wandert sie im elektrischen Feld in Richtung des positiv geladenen Pols.

Bei der Kapillarelektrophorese wandert die DNA entsprechend durch die Kapillare und erreicht
nach einem definierten Zeitraum das Detektionsfenster. Hier erfolgt die Anregung zur Fluoreszenz
mit Hilfe eines Lasers (10 mV-Argonlaser, Wellenlédnge zwischen 488 nm und 514,5 nm), sodass
die fluoreszenzmarkierten DNA-Fragmente Licht unterschiedlicher Wellenldngen emittieren. Dies
wird von einem Detektor erkannt, aufgefangen und in seine spektralen Bestandteile zerlegt. Unter
Einbeziehung der bekannten Werte fiir den GroRenstandard, wird nun mittels der Analysesoftware
ein Elektropherogramm erstellt, in dem die amplifizierten Allele der enthaltenen STRs als Peaks

mit definierter Lange erscheinen (Grossman and Colburn 1992, Butler 2005).

2.8.2 Gerate und Material

e Léngenstandard CC5 500 pro (Promega, Mannheim)
o Leiter — Allelic Ladder Mix — aus dem PowerPlex® ESX 17 Fast (Promega, Mannheim)
e Wasser LiChrosolv (Merck®, Darmstadt)
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o ABI 3130 Genetic Analyzer (Applied Biosystems® Genetic Analyzer, Darmstadt)
o Kapillare 24 cm, Durchmesser 50 um (Applied Biosystems®, Darmstadt)
e Polymer POP4 (Applied Biosystems®, Darmstadt)

o GeneMapper® ID Software Version 3.2 (Applied Biosystems®, Darmstadt)

2.8.3 Methode speziell

Zur Auftrennung werden 0,5 — 1 pl PCR-Produkt mit 2 ul des CC5 Langenstandards (500 pro) und
12 ul Wasser angesetzt. Bei jeder Analyse lauft die im Kit enthaltene Leiter mit. Die
Reaktionsansdtze werden verschlossen und anschlieBend in einem Thermocycler denaturiert.
Danach erfolgte die Kapillarelektrophorese mittels ABI 3130 Genetic Analyzer unter bestimmten
Reaktionsparametern  (siehe Tabelle 10). Die Auswertung erfolgte mit Hilfe des
Softwareprogramms Genemapper® (Version 3.2.). Signale mit Peak-Grofen von mehr als 50
RFUs (Relative Fluorescence Units) wurden als Allele gewertet.

Tabelle 10: Reaktionsparameter (Amplifikationsprogramm PPESX® 17 Fast)

Injektionsdauer 5 sec
Injektionsspannung 15 kV
Laufzeit 35 min
Laufspannung 15 kV
Temperatur 60°C

2.8.4 Auswertung — STR-Analyse

Bei der Auswertung der DNA-Profile wurde Folgendes zugrunde gelegt (Poetsch et al. 2011c):

- Einzelprofil: In jedem auswertbaren STR (mind. 14 und max. 16) wurden hdchstens zwei

Allele bestimmt, sodass von einem einzigen Spurenverursacher ausgegangen wird.

- Vollprofil: In jedem auswertbaren STR (mind. zwdIf und max. 16) wurden die Allele der
jeweiligen gesuchten Person gefunden, unabhangig von Zusatzallelen oder drop-in

Ereignissen.
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- Teilprofil: In mehr als der Halfte aller auswertbaren STRs, mindestens aber 7 STRS
wurden die Allele der jeweiligen gesuchten Person gefunden, unabhéngig von
Zusatzallelen oder drop-in Ereignissen.

- Kein Profil: In weniger als der Hilfte aller auswertbaren STRs (< 7) wurden die Allele der

jeweiligen gesuchten Person gefunden.

Die in der Routine fir einen Einschluss der Allele ins Ergebnis geltenden Kriterien wurden fir

diese Studie ebenfalls angewandt:

- Es werden Allele ausgewertet, die in beiden Durchgangen gut bestimmbar sind und nicht
als Stotterbande zu sehr hohen Allelen stehen

- Allele, die definitiv als Stotterbande zu erkennen sind (10% der nachfolgenden Allelhéhe),
werden nicht in die Auswertung eingeschlossen

- Allele, die in unterschiedlicher Héhe in beiden Analysen erscheinen, eventuell auch nur in
einer Analyse erscheinen, jedoch nicht als Stotterbande gelten, werden ausgewertet

- Allele, die nur in einer der beiden Analysen auftreten und keiner Vergleichsperson
zugeordnet werden konnen, werden nicht in die Auswertung eingeschlossen. Bei den

Kleidungsversuchen wurden diese Allele als Fremd-DNA kategorisiert.

2.8.5 Mischspur - Spurenverursacher

Aufgrund der wachsenden Relevanz von Analyse und Interpretation von Mischprofilen, wurden
durch die deutsche Spurenkommission, als Zusammenschluss von forensischen Wissenschaftlern

und Rechtsmedizinern, Leitlinien zur Beurteilung von Mischspuren entworfen (Schneider 2016).

Klassifizierung von Mischspuren:

Typ A: kein eindeutiger Hauptverursacher, keine Ergebnisse im stochastischen Bereich

Vom stochastischen Bereich wird gesprochen, wenn DNA Profile mit dem Verdacht auf allelic
drop out und/oder locus drop out entstehen, h&ufig bei Amplifikationen von Proben mit geringer
DNA-Quantitat und/oder -Qualitét.

Typ B: deutlich unterscheidbarer Haupt- und Nebenverursacher; durchgéngiges Mindest-
Verhéltnis der Peakh6hen von ca. 4:1 (Haupt- zu Nebenkomponente) fiir alle heterozygoten

Systeme; keine stochastischen Phdnomene.
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Typ C: Mischspuren ohne deutliche(n) Hauptverursacher und mit Ergebnissen im stochastischen
Bereich, bei geringer DNA-Qualitat und/oder -Quantitat mit VVerdacht auf allelic drop out und/oder
locus drop out (siehe hierzu Kapitel 1.2)

Peakauswertung:

Ein Peak muss eine typische Morphologie aufweisen und eindeutig einem Allel eines STRs
entsprechen. Bei rauscharmen Grundlinien durfen RFUs Uber 50 (relative Fluorescence Unit) als

echte Peaks gewertet werden.

Stotter-Problematik:

Stotter-verdéachtige Peaks (siche ,,Stotterbanden‘ in Kap. 1.2, Abb. 3) sollten in begriindeten Fallen
als echte Allele einbezogen werden. Dabei ist auch zu beachten, dass es zu relativen Stotter-
Intensitaten innerhalb eines DNA-Systems oder zwischen verschiedenen DNA-Systemen in einer
Multiplex-Amplifikation kommen kann. Die Mdglichkeit der Spuren-Allelpeak-Uberlagerung mit
Stotterbanden besteht.

Einschluss-/Ausschlusskriterien:

Eine Person kommt als Spurenverursacher in Betracht, wenn in Mischspuren alle DNA-Merkmale
der fraglichen Person durchgangig nachweisbar sind. Wenn in mehr als der Halfte, aber nicht in
allen auswertbaren STRs die Merkmale der Person gefunden wurden, kann keine klare Aussage zu
Einschluss oder Ausschluss getroffen werden. Wenn die Merkmale der Person nur in der Hélfte

oder weniger STRs nachweisbar sind, ist diese Person als Spurenleger nicht nachweisbar.
Fur die vorliegende Studie wurden dariiber hinaus folgende Festlegungen getroffen:

Eine eindeutige Zuordnung (Spurenverursacher) eines Kleidungsstiicks zu einer Person kann dann
erfolgen, wenn nur von dieser Person an allen drei Regionen ein Vollprofil bestimmt wird, von
anderen Personen (Familienmitgliedern) also hdchstens an zwei der drei Regionen. Beim

Ubertragungsversuch muss ein Vollprofil der Person vorliegen.

Wird nicht in allen Kleidungsstiickregionen ein Vollprofil einer Person gesehen, jedoch in einer
Region mehr als von einer anderen bekannten Person, so wird von einer dominanten Zuordnung
(Hauptkomponente) gesprochen. Beim Ubertragungsversuch (Zweipersonenmischspur) ware es

z.B. ein Vollprofil gegeniiber einem Teilprofil oder ein Teilprofil gegeniiber keinem Profil.
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3  Ergebnisse

3.1  Untersuchungen an Kleidung
3.1.1 Quantifizierungsergebnisse

Bei der Real-Time-PCR ergaben sich DNA-Konzentrationen zwischen 0,0006 und 8,222 ng/ul
(Tabelle 11), bei einem Mittelwert von 0,7558 ng/ul und einem Median von 0,171 ng/ul. Von 118
Proben hatten lediglich 13 eine DNA-Konzentration ber 2,0 ng/ul und 13 zwischen 1,0 und 2,0
ng/ul. Die hohen Konzentrationen fanden sich hauptsachlich bei getragener Kleidung nach einem
Tag (69,23%), die maRkig hohen Konzentrationen bei der zweitdgig getragenen Kleidung (61,54%).
Ein signifikanter Unterschied bei der Position der DNA-Entnahme (Armel oder Brustteil) konnte
nicht nachgewiesen werden. Eine Konzentration unter 0,1 ng/ul zeigte sich bei insgesamt 54

Proben.

Tabelle 11: Geclusterte Quantifizierungsergebnisse im Vergleich zur Tragezeit und zum

Entnahmeort; re=rechts, li=links, d=Tag/e, n=Summe der Kleidungsstiicke

Quantifizierungsergebni von 118 2d getragen 1d getragen | Kleiderschrank
S Proben (n=24) (n=36) (n=58)
>2ng 13 (11,02%) 2 (8,33%) 9 (25,00%) 2 (3,45%)
>1-2 ng 13 (11,02%) 8 (33,33%) 4 (11,11%) 1 (1,72%)
0,1-1 ng 38 (32,20%) 9 (37,50%) 14 (38,89%) 15 (25,86%)
<0,1 ng 54 (45,76%) 5 (20,83%) 9 (25,00%) 40 (68,97%)
Quantifizierungsergebni re Armel li Armel Brustteil
S (n=40) (n=38) (n=40)
>2ng 5 (12,50%) 4 (10,53%) 4 (10,00%)
>1-2 ng 3 (7,5%) 5 (13,16%) 5 (12,50%)
0,1-1 ng 12 (30,00%) 10 (26,32%) 16 (40,00%)
<0,1 ng 20 (60,00%) | 19 (50,00%) | 15 (37,50%)

Bei der Beurteilung der hier aufgelisteten Quantifizierungsergebnisse muss bedacht werden, dass
bei den Analysen verschiedene Amplifikations-Kits genutzt wurden und deutliche Unterschiede in
Bezug auf Sensitivitat und Verl&sslichkeit der Ergebnisse zwischen den Kits bestehen (Poetsch et
al. 2016).
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3.1.2 Ergebnisse der STR-Analysen

3.1.2.1 Gesamtergebnisse der DNA-Analyse tber alle Kleidungsstiicke von getragener
Kleidung und Kleidung aus dem Kleiderschrank

An allen 40 Kleidungsstiicken kamen DNA-Antragungen zur Darstellung, bei denen in 92,5% der
Falle mindestens ein Vollprofil von Trager/Besitzer des Kleidungsstiicks und/oder einem seiner
Familienmitglieder nachgewiesen werden konnte. Lediglich bei drei Kleiderschrank-
Kleidungsstiicken waren nur Teilprofile des Trégers oder eines Familienmitgliedes nachweisbar.
Bei den auswertbaren Kleidungsproben handelte es sich immer um Mischspuren (Definition geméaRi
Kapitel 1.5), wobei nicht immer ein weiteres/mehrere/alle Familienmitglieder mit einem Voll- oder
Teilprofil gesehen werden konnten. In ein- und derselben Mischspur von einem Kleidungsstiick
konnten also Vollprofile mehrerer Personen nachgewiesen werden. Dartiber hinaus wurden in allen
Familien mit > 3 Personen beide Elternteile untersucht. Findet sich also an einem Kleidungsstiick
die DNA beider Eltern, sind automatisch auch alle (biologischen) Kinder der Familie, aufgrund
ihrer genetischen Abstammung, als Spurenleger eingeschlossen. Die Ergebnisse sind in Tabelle 12

zusammengefasst.
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Tabelle 12: Schematische Zusammenfassung der STR-Ergebnisse fir getragene Kleidung und

Kleidung aus dem Kleiderschrank, zum einen bezogen auf die Kleidungsstiicke, zum anderen auf

die einzelnen Proben. VP steht fir Vollprofil, FMG = Familienmitglied; . re = rechts; li = links;

eindeutige Zuordnung/Hauptkomponente gemaf3 Definition in Kap. 2.8.5

40 Kleiderstiicke

20 getragen

100% VP
19x Trager (95%)

12x eindeutige Zuordnung zum Tréger
(60%)

3x Trager als Hauptkomponente

20 Kleiderschrank

85% VP
13x Besitzer (65%)

2x eindeutige Zuordnung zum Besitzer
(15%)

8x Besitzer als Hauptkomponente

118 Ergebnisse

60 getragen
20 20 20
re. Arm li. Arm Brust

58 Kleiderschrank

20 20 20
re. Arm li. Arm Brust

34x Zwei-Personen-Mischspur (33%),
davon 23x VP des Tragers als

Hauptkomponente (68%)

VP VP VP
10 Tréager 10 Tréager 9 Tréger
2 FMG 3 FMG 1 FMG

34x Zwei-Personen-Mischspur (28%),
davon 11x VP des Besitzers als

Hauptkomponente (32%)

VP VP VP
3 Besitzer 4 Besitzer 7 Besitzer
1 FMG 2 FMG 3 FMG

26x Drei-Funf-Personen-Mischspur (43%),
davon 8x VP des Trégers als

Hauptkomponente (31%)

VP VP VP
7 Trager | 7 Trager 10 Trager
6 FMG 6 FMG 6 FMG
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24x Drei-Funf-Personen-Mischspur (22%),
davon 3x VP des Trégers als

Hauptkomponente (12,5%)

VP VP VP
1FMG | 2 Besitzer 4 Besitzer
3 FMG 7 FEMG



3.1.2.2 Ergebnisse der DNA-Analyse von getragener Kleidung in Bezug auf die
Moglichkeit der Zuordnung (Trager)

In insgesamt 15 der 20 getragenen Kleidungssticke konnten in allen Regionen Vollprofile des
Trégers gesehen werden. Dabei war eine eindeutige Zuordnung als Spurenverursacher nur in zwolf
dieser 15 Falle moglich (Kapitel 2.8.5), da dreimal ein weiteres Familienmitglied ebenfalls in allen
drei Anteilen Vollprofile aufwies (Kleidungsstiicke 4B, 5A, 7B). Bei den zwolf Kleidungsstiicken,
die eint&gig getragen wurden, fand sich in 100% der Falle ein Vollprofil des Tragers (unabhangig
von der Lokalisation). Eine eindeutige Zuordnung erfolgte in sieben dieser zwolf Félle, in zwei
Fallen konnte der Tréger als Hauptkomponente gewertet werden und bei dreien handelte es sich um
die obengenannte Konstellation (4B, 5A, 7B). Nach zweitdgiger Tragezeit (insgesamt acht
Kleidungsstiicke) wurde an sieben Kleidungsstiicken ein Vollprofil des Tragers nachgewiesen,
allerdings nicht immer in allen Kleidungsregionen. In fiinf dieser sieben Félle konnte eine
eindeutige Zuordnung zum Tréger erfolgen, in den anderen zwei Fallen gilt der Tréger einmal als
Hauptkomponente (Kapitel 2.8.5) und einmal hatten drei der vier Familienmitglieder die gleiche

Anzahl an Vollprofilen wie der Trager (2B).

In zwoIf von insgesamt 60 Proben der getragenen Kleidung (20%) konnte die DNA von nur einer
Person der Familie festgestellt werden, unabhangig von der GréRe der Familie. Dabei handelte es
sich immer um den Trager personlich. Dreimal war es sein Teilprofil (einmal rechter, zweimal
linker Armel). Bei insgesamt 31 der 53 Vollprofile an den unterschiedlichen Kleidungsregionen
konnte der Trager als Hauptkomponente (Kapitel 2.8.5) festgestellt werden. Dabei waren (ber der
Brust die meisten Vollprofile zu finden (insgesamt 19; Tabelle 12 und Abbildung 9). In zwdlf

dieser 19 Vollprofile war der Tréger auch die Hauptkomponente.

Neben dem Trager zeigten sich in iber ¥% der 60 Kleidungsregionen auch DNA-Profile mindestens
eines Familienmitgliedes. Dabei handelte es sich um mindestens 24 Vollprofile, die relativ
gleichmagRig verteilt waren. Knapp die Hélfte der 23 Teilprofile war tber der Brustregion zu finden.
13mal konnten vereinzelte Allele einem Familienmitglied zugeordnet werden (kein Profil)
(Abbildung 9).

Fremd-DNA (nicht zu den Familienmitgliedern passende DNA) fand sich in sehr geringer Menge
in Form einzelner Zusatzallele an getragener Kleidung, insgesamt an zwolf Kleidungsstiicken,
jedoch nur selten in mehr als einer Region (ca. 40% der 60 Proben). Am ehesten waren sie bei
zweitdgiger Tragedauer zu sehen und dann von bis zu drei Personen. Die maximale Peakh6he der
entsprechenden Allele im Elektropherogramm betrug héchstens die Halfte der Allelpeakhdhen des

Besitzers.
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In einer Probe der getragenen Kleidung (4A2A) konnte gar keine DNA einer bestimmten Person
aus der Familie nachgewiesen werden (Tabelle Alb im Anhang).

Getragene Kleidung

TVP
(35%)
11 TP
(35%)
2KP
(10%)

L:mnmmnmﬂﬁ

Triger Familienmitgliede

Kleidung aus dem Kleiderschrank

Familienmitgliede

Abbildung 9: Getragene Kleidungsstiicke und Kleidung aus dem Kleiderschrank unterteilt in
Tréger und Familienmitglieder und in entsprechende Kleidungsareale. Probenanzahl pro
Kleidungsareal beim Trager n=20, beim Besitzer n=19 (Arme) / 20 (Brust). VP= Vollprofil,
TP=Teilprofil, KP= Kein Profil

3.1.2.3 Ergebnisse der DNA-Analyse von Kleidung aus dem Kleiderschrank in Bezug
auf die Zuordenbarkeit (Besitzer)

Jedem Familienmitglied konnte ein eigener Kleiderschrank oder zumindest ein klar abgegrenzter

Bereich eines Kleiderschranks zugeordnet werden (Tabelle Ala im Anhang).
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An 13 der 20 Kleidungsstiicke aus dem Kleiderschrank (65%) fand sich mindestens ein Vollprofil
des Besitzers, auch hier abhangig von der Bekleidungsregion achtmal als Hauptkomponente und
zweimal mit einer eindeutigen Zuordnung zum Besitzer (Tabelle 12). In sechs dieser insgesamt
zehn Falle war der Besitzer gleichzeitig der ,,Wiascher und zweimal der ,,Biigler”. Darlber hinaus
gab es insgesamt vier Kleidungsstiicke, an denen ein Familienmitglied sich mittels eines oder
mehrerer Vollprofile als Hauptkomponente herausstellte. Dabei war es dreimal der ,,Wéscher” der
Familie (1B4C, 2D4C, 7C2C, 7C3C) und einmal das Kind einer dreiképfigen Familie (4A3C). Bei
den restlichen sechs der 20 Kleidungsstlicke konnte entweder keine genaue Zuordnung aufgrund

des Mischprofils vorgenommen werden, oder es wurden keine Vollprofile nachgewiesen.

In sieben von insgesamt 58 Proben aus dem Kleiderschrank (12,1%) fand sich DNA nur einer
bekannten Person, zweimal als Vollprofil des Besitzers (Zwei-Personen-Haushalt; 1A4C, 3A4C),
dreimal als sein Teilprofil (einmal Zwei-Personen Haushalt, 1A2C) (Tabelle Alb). Knapp ¥ der
Kleidungsregionen wiesen neben dem Besitzer noch DNA-Profile mindestens eines weiteren
Familienmitgliedes auf. Dabei waren die 17 Vollprofile der Familienmitglieder groitenteils Uber
der Brust zu finden. Die 26 Teilprofile traten etwas vermehrt am linken Armel auf. Nur vereinzelte
Allele von Familienmitgliedern konnten in 15 Proben hauptsachlich am rechten Armel gesehen
werden (Abbildung 9). Der Besitzer wies etwas weniger Vollprofile (21) als Teilprofile (25) auf,
diese waren jedoch in Uber der Halfte der Falle tber der Brust zu finden. Bei 15 der 21 Vollprofile

ist der Besitzer als Hauptkomponente einzuordnen.

An 18 Kleidungssticken aus dem Kleiderschrank konnte Fremd-DNA (von nicht-
Familienmitgliedern) nachgewiesen werden, maximal von zwei weiteren fremden Personen. Die
Verteilung dieser Fremd-DNA Uber die Kleidungsregionen war annéhernd gleich hoch (ca. in 72%
der 58 Proben fand sich Fremd-DNA).

In zehn Proben der Kleiderschrankbekleidung konnte gar keine DNA einer bestimmten Person aus

der Familie nachgewiesen werden (Tabelle Alb im Anhang).
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3.1.2.4 Ergebnisse der DNA-Analyse getragener Kleidung in den vier zweikdpfigen
Familien

Insgesamt wurden 24 Proben analysiert (pro Person ein Kleidungsstiick mit drei Arealen).
24 Proben - 23 mit Vollprofil des Tragers -> 6 mit Vollprofil des 2. FMG
11 mit Teilprofil des 2. FMG
- 6 ohne Allele des 2. FMG
- 1 mit Teilprofil des Trégers - ohne Allele des 2. FMG

In 17 Proben der getragenen Kleidung dieser Familien (66,7%) stammte die DNA von beiden
Familienmitgliedern (Tabelle 12), in den anderen sieben Proben nur von einem der beiden

Familienmitglieder.

Die Verteilung der insgesamt 29 Vollprofile (23 vom Trager, sechs vom weiteren
Familienmitglied) Uber die Kleidungsstlicke war relativ gleichméaBig (siehe Abbildung 10a). Die elf

Teilprofile des zweiten Familienmitglieds fanden sich am haufigsten ber der Brust (21%).

In insgesamt 7 Proben konnte 0berhaupt kein DNA-Profil einer bekannten Person einer
Zwei-Personen-Familie festgestellt werden, iber alle Areale gleichmalRig verteilt.

Getragene Kleidung

Familienmitgliede

Abbildung 10a: Getragene Kleidungsstiicke, unterteilt in Trager und Familienmitglied und in
entsprechende Kleidungsareale. Prozentzahlen beziehen sich auf die Gesamtzahl von 24 Proben.
VP= Vollprofil, TP=Teilprofil, KP= Kein Profil
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3.1.2.5 Ergebnisse der DNA-Analyse von Kleiderschrank-Kleidung in vier Zwei-
Personen-Familien

Insgesamt wurden hier 22 Proben bei acht Personen untersucht, da ein Oberteil keine Armel besaR.
22 Proben - 13 mit Vollprofil des Tragers - 3 mit Vollprofil des 2. FMG
-> 8 mit Teilprofil des 2. FMG

- 2x ohne weitere zuzuordnende Profile

- 4 mit Teilprofil des Tréagers - 2 mit Vollprofil des 2. FMG
- 1 mit Teilprofil des 2. FMG

—> 1x ohne weitere zuzuordnende Profile
-> 5 ohne Profil des Trégers -> 5x auch keine Allele des 2. FMG

In 14 der 22 Proben der Kleidung aus dem Kleiderschrank fanden sich DNA-Profile von beiden
Familienmitgliedern (63,6%), wobei sich der Besitzer in elf der 14 Falle mit einem Vollprofil
prasentierte und die zweite Person nur in finf Fallen (Tabelle 12). In den anderen acht Proben fand
sich dreimal nur eins der beiden Familienmitglieder, finfmal konnte kein Profil (nur vereinzelte

Allele) eines der beiden FMG festgestellt werden.

Uber die Halfte der Vollprofile des Besitzers wurden iber der Brustregion gefunden, beim
Familienmitglied waren es sogar 60% der Vollprofile. Die Teilprofile verteilten sich bei beiden

Personen relativ gleichmalig tber die Kleidungsareale (Abbildung 10Db).

Jedem Kleidungsstiick konnte eines der beiden Familienmitglieder im Sinne eines
Spurenverursachers oder einer Hauptkomponente (einmal) zugeordnet werden (geméaR Definition

in Kap. 2.8.5), dies gliederte sich wie folgt auf:

1. Familie (1): - (1A) Besitzer = Wéscher
- (1B) Wascher
2. Familie (3): - (3A) Besitzer = Wascher

- (3C) Besitzer = Trockner
3. Familie (5): - (5A) Besitzer = Wéscher/Blgler
- (5B) Besitzer
4. Familie (6): - (6A) Besitzer = Bgler
- (6B) Besitzer = Wascher/Trockner
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75% der Personen waren somit nicht nur Besitzer des Kleidungsstiicks, sondern auch diejenigen,
die das Kleidungsstiick vor Verbringen in den Kleiderschrank entweder gebiigelt/getrocknet oder
gefaltet (Wéscher) haben. In den anderen zwei Fallen (25%) war es entweder der Besitzer oder der
Wéscher.

Kleidung aus dem Kleiderschrank

(32%)
1 TP
(4.5%)
0 KP
(0%)

 S—

Besitzer Familienmitgliede

Abbildung 10b: Kleidung aus dem Kleiderschrank, unterteilt in Tréger und Familienmitglied und
in entsprechende Kleidungsareale. Die Prozentzahlen beziehen sich auf die Gesamtprobenanzahl
(n=22). VP= Vollprofil, TP=Teilprofil, KP= Kein Profil

3.1.2.6 Ergebnisse der DNA-Analyse getragener Kleidung in drei- bis funfkdpfigen
Familien

Die drei Familien mit mehr als zwei Personen ergaben insgesamt 36 Proben, somit zwolf pro

Kleidungsareal.

36 Proben —> 30 mit Vollprofil des Tréagers —> 16 mit Vollprofil mindestens eines
weiteren FMGs

—> 11 mit Teilprofil mindestens eines
weiteren FMGs

- 3x ohne weitere zuzuordnende Profile

- 5 mit Teilprofil des Tréagers —> 2 mit Vollprofil mindestens eines
weiteren FMGs

-> 1 mit Teilprofil mindestens eines
weiteren FMGs

- 2x ohne weitere zuzuordnende Allele
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- 1 ohne Profil des Besitzers - 1x kein Allel eines weiteren FMGs

In 31 dieser 36 Proben von getragener Kleidung konnten mehr als zwei bekannte Personen
festgestellt werden. Dabei waren es Uber 83% Vollprofile des Tragers und 50% Vollprofile
mindestens eines Familienmitgliedes. In 26 Proben konnte DNA von mindestens zwei weiteren

Familienmitgliedern (der Trager ist dabei immer vorhanden) nachgewiesen werden.

Die Anzahl der Vollprofile blieb bei getragener Kleidung weiterhin hoch. Sowohl der Tréger (30)
wie auch die Familienmitglieder (18) wiesen eine relativ gleichmaRige Verteilung der Profile auf
die unterschiedlichen Kleidungsregionen auf. Entsprechend diesem Verhéltnis wurden bei den
Familienmitgliedern haufiger Teilprofile gesehen (zwdlf) als beim Tréager (funf), die Halfte war
dabei Uber der Brust zu finden. Nur vereinzelte Allele der Familienmitglieder wurden sechsfach

haufiger gesehen, zum groRten Teil (66,7%) tiber dem rechten Armel (Abbildung 10c).

Als dominanter Spurenleger trat der Besitzer des Oberteils 14mal auf, dabei mit einer relativ
ausgeglichenen Verteilung tber den Regionen (viermal rechter Armel, fiinfmal linker Armel,
fiinfmal Gber der Brust). Jeweils an einem Armel konnte der zweite Erwachsene als dominanter

Spurenleger ausgemacht werden.

Getragene Kleidung

Familienmitgliede

Abbildung 10 c: Auflistung der Profiltypen nach Kleidungsstiickregion fir getragene Kleidung bei
Familien groRer als zwei Personen. Die Prozentzahlen geben das Verhédltnis zur gesamten
Probenanzahl an (36). VP= Vollprofil, TP=Teilprofil, KP= Kein Profil
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3.1.2.7 Ergebnisse der DNA-Analyse von Kleiderschrank-Kleidung in drei- bis
funfkdpfigen Familien

Die drei Familien mit mehr als zwei Personen ergaben insgesamt 36 Proben, somit zwolf pro
Kleidungsareal. Die Verteilung der Profile sah wie folgt aus:

36 Proben -> 8 mit Vollprofil des Besitzers -> 4 mit Vollprofil mindestens eines
weiteren FMGs

=> 4 mit Teilprofil mindestens eines
weiteren FMGs

- 21 mit Teilprofil des Besitzers —> 8 mit Vollprofil mindestens eines
weiteren FMGs

-> 11 mit Teilprofil mindestens eines
weiteren FMGs

—> 2x ohne Profil eines weiteren FMGs
-> 7 ohne Profil des Besitzers -> keine Vollprofile eines FMGs

—> 2 mit Teilprofil mindestens eines
weiteren FMGs

- 6x ohne Allele eines weiteren FMGs

Bei 27 der 36 Proben konnte zusétzlich zur DNA des Besitzers DNA von mindestens einem
Familienmitglied gefunden werden, davon waren in 24 Proben sogar mehr als zwei bekannte
Personen nachweisbar. Uber 22% dieser Proben ergaben Vollprofile des Besitzers, welche zum
grolten Teil (62,5%) uber der Brust zu finden waren. Von den Familienmitgliedern zeigten sich in
ein Drittel der Proben Vollprofile, die sich ebenfalls zum groften Teil (58,3%) Uber der Brust
befanden. In deutlich Uber der Hélfte der 36 Proben (58,3%) waren Teilprofile des Besitzers Uber
alle Kleidungsregionen gleichmaRig verteilt nachweisbar. Teilprofile der Familienmitglieder

wurden in knapp der Halfte der Proben mit Hauptaugenmerk auf den Armeln bestimmt.

Nur vereinzelte Allele vom Besitzer oder von den Familienmitgliedern fanden sich an 19,4% der

Proben, am hdufigsten auf dem rechten Armel.

Als dominanter Spurenleger konnte der Besitzer in insgesamt vier Kleidungsarealen ausgemacht
werden (einmal rechter Armel, zweimal linker Armel, einmal (ber der Brust). Dabei war der
Besitzer einmal ein Kind, einmal der Wascher und zweimal der Bugler. An fiinf Proben konnte

eine dominante Spur von insgesamt drei Familienmitgliedern nachgewiesen werden (dreimal am
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linken Armel, je einmal tber Brust und rechtem Arm). Dabei war es zweimal der Wascher und

einmal ein Kind der Familie.

Kleidung aus dem Kleiderschrank

7VP
(19%
4 TP
(11%)
1 KP
(3%)

S—

Familienmitgliede

Abbildung 10 d: Auflistung der Profiltypen nach Kleidungsstiickregion fiir Kleidung aus dem
Kleiderschrank bei Familien gréRer als zwei Personen. Die Prozentzahlen geben das Verhéltnis zur
gesamten Probenanzahl an (36). VP= Vollprofil, TP=Teilprofil, KP= Kein Profil.

3.2 Untersuchung von DNA-Ubertragungswegen

3.2.1 Quantifizierungsergebnisse

Die Ergebnisse der Real-time PCR ergaben DNA-Konzentrationen zwischen 0 und maximal
2,5723 ng/ul (Tabelle A2 im Anhang). Der Median liegt dabei bei 0,00612 ng/pul und der
Mittelwert bei 0,02235 ng/ul. Von 180 Proben hatten lediglich zwei eine DNA-Konzentration von
tber 1,0 ng/pl, aus Durchgang 5 (siehe Tabelle A0 im Anhang).

Auch wenn es in dieser Studie nicht primar um den Vergleich zwischen gquantitativen und

qualitativen Ergebnissen ging, kann folgendes festgestellt werden:

In zehn Féllen konnte kein DNA-Gehalt durch die Real-Time-PCR gemessen werden
(,,undetermined*), zumeist bei Durchgang funf und zehn (Tabelle 3 in Kap. 2.1.2.2, Tabelle A2 im
Anhang, dunkel grau unterlegt). In neun dieser zehn Proben ,,ohne“ DNA kamen nach
STR-Amplifikation ein Vollprofil (dreimal beim Spender, sechsmal beim Ubertrager) und achtmal

ein Teilprofil (sechsmal vom Spender, zweimal vom Ubertrager) zur Darstellung.
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3.2.2 Zuverlassigkeit der Daten

Es wurden alle Durchgénge dreimal durchgefiihrt, um die Zuverléssigkeit der Daten zu tberprifen.
Es zeigten sich keine signifikanten Unterschiede, weder in der gemessenen DNA-Konzentration
noch in den Ergebnissen der STR-Analyse. Ein und dasselbe Spender/Ubertrager-Paar erzielte in
demselben Szenario also identisch bzw. fast identisch haufige Voll- oder Teilprofile. Beispielhaft
ist dies fiir die Spender/Ubertrager-Paare MP (3-5) und AF (1-3), in Tabelle A2 im Anhang
dargestellt.

3.2.3 Ergebnisse der STR-Analyse

Allgemein kann festgehalten werden, dass es sich immer um Mischprofile von mindestens zwei
Personen handelte, sobald mindestens ein Vollprofil von einer der beiden Personen (Spender oder
Ubertrager) zu sehen war (57/180). In 33 der 180 Proben zeigte sich nur die DNA von einer Person
als Teilprofil (von Spender oder Ubertrager), dreimal davon als Hauptkomponente (U7JA3,
U6DH3, U8MP3). In 74 Proben zeigten sich nur vereinzelte Allele, nicht in allen
16 Systemen, die sich Spender oder Ubertrager zuordnen lieRen. Fremde DNA fand sich

somit nicht.

3.2.3.1 Spender- und Ubertrager-Profile in den verschiedenen Durchgangen

Insgesamt fand sich in 72 von 180 Proben (40%) verteilt Gber nahezu alle Szenarien die DNA des
Spenders (Person X) an dem Gegenstand, auf den tbertragen wurde (Abbildung 6 in Kap. 2.1.2.2),
in 21 dieser 72 Falle (11,67% von der Gesamtzahl) handelte es sich dabei um ein Vollprofil
(Tabelle A3). Eine Dominanz des Spenders, sodass man ihn nach den oben beschriebenen Kriterien
(Kapitel 2.8.5) als Hauptkomponente bezeichnen kann, wurde in 10 von diesen 21 Proben aus den
Szenarien 1, 4, 5, 7, 8, 9 und 10 festgestellt (Tabelle A3), wobei er dreimal als eindeutiger
Spurenverursacher (zweimal 9, einmal 1) zu bezeichnen ist. In den restlichen 51 Proben fanden
sich entsprechend nur noch Teilprofile des Spenders, wobei er in zwolf dieser 51 Proben als
Hauptkomponente zu sehen war, da hier der Ubertrager nur vereinzelte Allele aufwies (kein Profil).
In den anderen 39 Proben mit Teilprofil des Spenders fanden sich in 23 Proben Vollprofile und in
16 Proben Teilprofile des Ubertrigers (Tabelle A3, Proben der Szenarien 6 und 9 mehr als

zweimal).

In fast der Halfte der Proben (89/180 Proben), verteilt Giber alle Szenarien, konnte ein Ubertrager-
DNA-Profil (Person Y, Abbildung 6 in Kap. 2.1.2.2) bestimmt werden (Tabelle 13). Dabei
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handelte es sich 47mal um ein Vollprofil und 42mal um ein Teilprofil. Bei den Proben mit
Vollprofilen gab es zu knapp vier Fiinftel eine Dominanz des Ubertragers. Bei den Proben mit
konnte diese Dominanz in der Halfte der

Teilprofilen 42 Falle gesehen werden

(Hauptkomponente).

Tabelle 13: Ergebnisse der Szenarien in Bezug auf DNA-Profile von Spender und Ubertrager
(18 Proben pro Szenario) nach dem tertiaren Ubertragungsweg (in Klammern die Prozentangaben),
dabei die Unterscheidung mit und ohne Handschuh (HS). Die Profile sind aufgeteilt in Vollprofil

(VP) und Teilprofil (TP). Ergebnisse mit tiber 50% erreichten Profilen sind fett markiert

DNA-Profil DNA-Profil . DNA-Profil DNA-Profil
Ohne HS Spender Ubertrager MIt HS Spender Ubertrager
) 1VP (5.6%) | 2VP(11.1%) A 1VP (5.6%) | 2VP(11.1%)
2TP (11.1%) | 2 TP (11.1%) 5 TP (2.8%) 0 TP (0%)
) 0 VP (0%) 4 VP (22.2%) , 1 VP (5.6%) 0 VP (0%)
3TP(16.7%) | 4 TP (22.2%) 5TP (27.8%) | 6 TP (33.3%)
. 0 VP (0%) 6 VP (33.3%) g 2VP (11.1%) | 5 VP (27.8%)
3TP(16.7%) | 3 TP (16.7%) ATP (22.2%) | 6TP (33.3%)
" 4VP (22.2%) | 7VP(38.9%) o 2 VP (11.1%) 0 VP (0%)
7TP(38.9%) | 7 TP (38.9%) 4 TP (22.2%) 1 TP (5.6%)
: 4VP (22.2%) | 13 VP (72.2%) 10 6P (33.3%) | 8VP (44.4%)
9 TP (50.0%) | 3 TP (16.7%) 9 TP (50.0%) | 7 TP (55.6%)

3.2.3.2 Plastik als finales Akzeptor-Material — Szenarien 1-3 und 6-8

Bei den insgesamt sechs Untersuchungsdurchgangen an Plastikbeuteln mit insgesamt 108 Proben,
konnten in knapp einem Viertel der Proben Voll- oder Teilprofile des Spenders nachgewiesen
werden. Dabei handelte es sich finfmal ein Vollprofil und 22mal ein Teilprofil des Spenders
nachgewiesen werden (Tabelle 13). Fiir den Ubertrager wurden in fast 40% der Proben Voll- oder
Teilprofile generiert, wobei das Verhaltnis von Vollprofil (19mal) zu Teilprofil (21mal) nahezu 1:1

ist.

Beim Ubertriger fand sich eine mehr als doppelt so hohe Ausbeute an fir eine Zuordnung
ausreichender DNA, wenn die Plastikfolie eine Stunde in der Hosentasche des Ubertrégers
gewesen war, im Gegensatz zur DNA-freien Plastikfolie, unabhdngig davon, ob Handschuhe
benutzt wurden oder nicht. Auf die Spender-DNA hatte diese unterschiedliche Handhabung keine

Auswirkung.
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3.2.3.3 Baumwolle als finales Akzeptor-Material — Szenarien 4, 5, 9 und 10

Bei Baumwolle als finalem Akzeptor konnten insgesamt viel mehr DNA-Vollprofile detektiert
werden, unabhangig davon ob es sich hierbei um die Spender- oder die Ubertrager-DNA handelte.
Ein komplettes Spender-DNA-Profil konnte in 22% und ein Teilprofil in 40% der Félle erreicht
werden. Ubertrager-DNA-Profile fanden sich insgesamt 49mal, davon 28 Voll- und 21 Teilprofile.
Die meisten Profile waren dabei in den Szenarien funf und zehn zu finden, in denen vor
Ubertragung bereits ein Handabdruck des Ubertragers auf dem finalen Akzeptorgegenstand
angefertigt worden war. Dementsprechend wurden in diesem Szenario insgesamt 21 der 28

Vollprofile des Ubertragers und 18 der 29 Teilprofile des Spenders nachgewiesen.

3.2.3.4 Ubertragerhand mit oder ohne Handschuh

Unabhingig vom Akzeptor-Material war die Ausbeute an Ubertrager-DNA beim Benutzen von
Handschuhen geringer. Ohne Handschuhe konnten insgesamt 51 Voll-/Teilprofile generiert
werden, mit Handschuhen waren es nur noch 39 Profile (Tabelle 13). Dabei nahm vor allem die
Anzahl an Vollprofilen um tber die Hélfte ab und die Anzahl der Teilprofile stieg um 40%.

Wenige Unterschiede gab es bei den Szenarien mit DNA-freien Plastiktiiten (Szenarien 1 und 6 —
Tabelle 3 in Kap. 2.1.2.2), wahrend die DNA-Ausbeute bei den Szenarien mit DNA-freien
Stofftiichern (Szenarien 4 und 9 — Tabelle 3 in Kap. 2.1.2.2) bei der Verwendung von Handschuhen
deutlich geringer ausfiel (80% der Proben mit Ubertrager-DNA in Szenario 4, weniger als 6% in
Szenario 9 — Tabelle 13 in Kap. 2.3.2.1). Lediglich in Szenario 3 und 8 kam es zu einer leichten

Erhoéhung der Gesamtprofilzahl durch das vermehrte Auftreten von Teilprofilen (von neun auf elf).

Die Ausbeute der Spender-DNA nahm beim Benutzen von Handschuhen um knapp 20% zu (von
33 auf 39 Profile), wobei sich sowohl die Anzahl der Voll- als auch die der Teilprofile um jeweils

drei erhohte.

Die Ubertragung der Spender-Hautzellen auf Plastik war in allen diesheziiglichen Szenarien durch
Handschuhe doppelt so hoch wie ohne, allerdings war dies hauptsachlich auf Teilprofile bezogen
(acht TP zu 14 TP). Die Gesamtanzahl der Vollprofile vervierfachte sich bei den ersten drei
Durchgéngen (7,4% Vollprofile mit Handschuhen statt 1,9% ohne Handschuhe). Bei den je zwei

Durchgéngen mit Stoff verdnderte sich die Gesamtanzahl an Vollprofilen nicht.
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3.2.4 Unterschied zwischen DNA-freien und DNA-haltigen Gegenstanden

In den Versuchsreihen mit DNA-freien Plastiktiiten (Szenarien 1 und 6) im Vergleich mit den
Plastiktiiten mit DNA des Ubertragers (Szenarien 2, 3, 7, 8) war die Profilausbeute fir den
Ubertrager wie zu erwarten bei letzteren groRer, sowohl Teil- als auch Vollprofil-Anzahl erhohten
sich. Lediglich in Szenario 7 kam es zu einem nur kleinen Abfall der Vollprofile zu Gunsten der
Teilprofile. Das Verhaltnis der Profilanzahl von Spender zu Ubertrager verandert sich von 1:1 zu
1:3, dies allerdings nur fiir die Durchgange ohne Handschuhe. Bei den DNA-Profilen des Spenders
blieb die Verteilung der Profilanzahl nahezu gleich, also unbeeinflusst von der Ubertrager-DNA.

Lediglich bei Szenario 2 und 3 reduzierte sich die Vollprofilanzahl zu Gunsten der Teilprofile.

Bei Verwendung von Stoff (Szenarien 4, 5, 9 und 10) erhohte sich ebenfalls die Gesamtprofilzahl
beim Ubertrager wie auch beim Spender um mehr als das Doppelte. Ohne Handschuhe stiegen die
Vollprofile (hauptsachlich des Ubertragers) auf fast das Doppelte an, mit Handschuhen stiegen
auch die Teilprofile um ca. 50%. In Bezug auf die Spender-DNA-Profile wuchs die
Gesamtprofilzahl um tber 60%. Ohne Handschuhe wurden 11% mehr Teilprofile nachgewiesen,
mit Handschuhen stieg die Anzahl der Vollprofile auf das Dreifache und die der Teilprofile auf

tiber das Doppelte.
Zusammenfassend kann festgehalten werden:

e eine Ubertragung eines Spenderprofils ist méglich
e Saugfahige Medien (Stoff) fihren zu einer hoheren Ausbeute als Plastik
e Handschuhe vermeiden nicht unbedingt die Ubertragung der Trager-DNA (Ubertragers)

4  Diskussion

41 Methodik

In der rechtsmedizinischen Praxis spielt die STR-Analyse nicht nur in der
Abstammungsbegutachtung eine groRe Rolle, sondern auch bei der Tatortarbeit. Kleinste Spuren,
wie Hautschuppen oder ein daktyloskopisch nicht verwertbarer Fingerabdruck, kénnen geniigend
Material enthalten, um von der Spur auf den Spurenleger zu schlieBen. Daher gibt es in der DNA-
Analyse immer genauere und empfindlichere Nachweismethoden, um einer Spur erfolgreich
nachzugehen (Dettmeyer et al. 2014). Allerdings sind diese Methoden aufgrund ihrer Sensitivitét
mit entsprechendem Fehlerpotential behaftet. Bei der Vervielfaltigung kleinster DNA-Mengen (low
copy number DNA) kann es vermehrt zu Artefakten wie drop-ins, drop-outs und Stotterbanden

kommen, ebenso ist die Kontaminationsgefahr erhéht (Butler 2005, Butler 2011, Dettmeyer et al.
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2014). Entsprechend ist es fir den forensischen Genetiker besonders wichtig, diese
Fehlermdglichkeiten in seine eigene Auswertung mit einzubeziehen und keiner Fehlinterpretation

zu unterliegen.

Das fur die STR-Amplifikation in dieser Studie ausschlielich verwendete Kit PowerPlex®
ESX 17 Fast ist laut Hersteller sehr sensitiv fiir materialarme Spuren (epitheliale Abriebspuren/
Kontaktspuren) (Sprecher et al. 2009, Hill et al. 2011, Tucker et al. 2012, McLaren et al. 2014,
Promega 2014). Da er alle fir die Datenbank des Bundeskriminalamtes erforderlichen STRs
amplifiziert, wird er seit Jahren im Institut flr Rechtsmedizin in Essen routinemafig fir die
Spurenanalyse eingesetzt. Das PowerPlex® ESX 17 Fast System bietet schnellere Zyklusversionen
(50 Minuten oder weniger) und ist neben den Amplifikationen von gereinigten DNA-Proben auch
fur direkte Amplifikationen von Blut- und Mundschleimhautproben geeignet. Neben der hohen
Sensitivitat ist das Kit auch relativ unempfindlich gegeniiber zu hohen Mengen an Input-DNA.
Zudem besteht eine Toleranz gegeniiber PCR-Inhibitoren und gegen Abweichungen in der

Endkonzentration von Pufferionen und Primern bei mdglichen Pipettierfehlern.

Im Vergleich zu den Vorgéngern, z.B. dem Powerplex® ESX 17 und ESI 17, erhalt man mit dem
Powerplex® ESX 17 Fast ein besseres DNA-Profil bei degradierter DNA (Kapitel 1.6), ebenso
zeigt sich der ESX 17 Fast robuster gegeniiber Inhibitoren (Kapitel 1.6). Insgesamt zeigt sich auch
eine Stabilisierung des DNA Profils unabhéngig von der eingesetzten Menge. Vorgénger-Kits
wiesen eine Vielzahl an drop-ins oder drop-outs bei geringerer DNA-Menge als 50 pg auf, aber
auch eine groRBere DNA Menge von (ber 0,3 ng machte Schwierigkeiten bei der Auswertung
(Poetsch et al. 20114, Poetsch et al. 2011b).

Fur die bessere Vergleichbarkeit der Daten dieser Studie mit den fiir Routineproben erhobenen

Daten wurde daher hier auf die Amplifikation mit anderen Kits verzichtet.

Insgesamt wurde auf eine unmittelbare Weiterverarbeitung der erzielten Proben geachtet, damit es
zu keinem Verlust an DNA-Menge kommen konnte, wie sie bereits nach 24h an Stoffstiicken
auftreten kann (Goray et al. 2010b) Ebenso wurde auf eine gleichmaRige Umgebungstemperatur
ohne direktes Sonnenlicht geachtet (Raymond et al. 2009), indem in klimatisierten Laborrdumen
ohne direkte Sonneneinstrahlung gearbeitet wurde, da diese Parameter ebenfalls einen negativen

Einfluss auf die gewonnene DNA-Menge haben kdnnen.

Bei der Gewinnung der DNA mittels Abkleben oder Abreiben, ebenso wie in der weiteren
Extraktion und Amplifikation wurde auf ein sauberes DNA-freies Arbeiten geachtet, es wurden
Handschuhe gewechselt, diese wie auch die Oberflachen regelmaig mit 70%igem Alkohol

gereinigt, damit es zu keiner Kontamination kommen konnte. Bereits Rutty et al. (2000) und spater
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noch Fonnelop et al. (2015) beschrieben mdgliche Kontaminationswege in der taglichen Routine,
sodass die entsprechenden Arbeitsschritte weiter verbessert und kontrolliert werden konnten.

4.1.1 Quantifizierungsergebnisse

Die Quantifizierung des DNA-Gehalts insbesondere von Spurenproben hat in den letzten Jahren

einen wesentlichen Stellenwert in der forensischen Genetik erlangt.

Anfanglich wurde lber die Messung der optischen Dichte (OD) bei einer Wellenldnge von 260 nm
die DNA-Konzentration bestimmt. Eine mogliche Kontamination mit Proteinen konnte hierbei
durch das Verhaltnis der OD bei 260 nm und 280 nm bestimmt werden (Mulhardt 2009, Madea and
Brinkmann 2014). Weiterhin wurde das Agarosegel zur Quantifizierung genutzt, indem
Bandenintensitaten der Probe mit einer mitgefiihrten Verdlnnungsreihe bekannter Konzentrationen
verglichen wurden (Mdilhardt 2009). Spater wurde die DNA-Konzentration mittels einer
sensitiveren Methode, dem Slot-Blot-Verfahrens quantifiziert. Die in den Proben enthaltene DNA
wurde dabei auf Nylonmembranen immobilisiert und mit spezifischen Sonden hybridisiert (Waye
et al. 1989, Walsh et al. 1992). Anfangs waren die eingesetzten Sonden radioaktiv, spater konnten
auch nicht-radioaktive Detektierungsverfahren (z.B. Biotinylierung) eingesetzt werden (Waye et al.
1989).

Insgesamt eigneten sich jedoch weder die Photometrie, noch das Agarosegel mit Detektionslimits
von 10 ng oder das Slot-Blot-Verfahren mit einem Limit von 100 pg fur die forensische Genetik
(Madea and Brinkmann 2014).

Erst die jungste quantitative Methode der Bioanalytik, die Real-Time PCR, mit einem
Detektionslimit zwischen 1 pg und 5 pg, eignet sich hervorragend fiir Proben aus der forensischen
Genetik, die oftmals Konzentrationen von 10 bis 100 pg/pl aufweisen (Madea and Brinkmann
2014). Damit spart dieses Verfahren nicht nur Zeit und Kosten, sondern benétigt geringe Mengen

von dem meist nur knapp vorhandenen Spurenmaterial.

In der vorliegenden Studie wurden vier Real-Time PCR Kits verwendet (Kapitel 2.6.3, Tabelle 5),
drei dieser vier Kits erbrachten zuverldssige Quantifizierungsergebnisse innerhalb des o.g.
Konzentrationsbereichs (Poetsch et al. 2016). Das vierte Kit konnte in den analysierten artifiziellen
Proben dieser Anforderung nicht gerecht werden. Es wurden 2 pl der Probe fir die Real-Time PCR
Reaktion eingesetzt, sodass bei allen Proben geniigend Probematerial fir eine STR-Analyse und
notwendige Wiederholungen wie auch zur Archivierung zuriickblieben. Die Archivierung spielt

insbesondere im rechtsmedizinischen Alltag eine wichtige Rolle. Wenn sich nach Jahren aufgrund
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neuer Hinweise/Erkenntnisse Anderungen in einer Strafsache ergeben, kénnen weitere Analysen
durchgefiihrt werden oder Untersuchungen wiederholt werden. Daher stellen ,,sparsame Methoden*
einen wichtigen Faktor in der forensischen molekulargenetischen Routine dar. Die Real-Time PCR
ist somit nicht nur die sensitivste quantitative Methode, sondern auch die sparsamste, und
unerlasslich in der forensischen Genetik. Der Kostenpunkt stellt ein kleines Manko der Methode
der Wahl dar. Die Real-Time PCR ist deutlich Kkostenintensiver als andere Methoden zur
Quantifizierung.  Allerdings  minimieren  zuverldssige  Quantifizierungsergebnisse  die

Wiederholungsraten bei STR-Analysen und sparen damit Geld und Zeit.

Routinemé&Rig wird in forensischen Labors hdufig die Prufung auf Quantitdt vor der
Qualitatsprifung von DNA Spuren durchgefiihrt. Wenn das quantitative Ergebnis unter 10 pg/pl
liegt, gilt es als negativ und eine STR-Analyse findet in vielen Labors nicht mehr statt. Bei dieser
experimentellen Reihe konnte jedoch — wie auch in der Literatur beschrieben — gezeigt werden,
dass auch bei Quantifizierungsergebnissen unter 10 pg/ul DNA aus vielen Proben noch ein
Vollprofil erstellt werden konnte (Cupples et al. 2009, Thomas et al. 2013, Poetsch et al. 2016).
Eine Uberschatzung der DNA-Konzentrationen kam dagegen seltener vor (Poetsch et al. 2016).
Diese Unzuverlassigkeit lasst keinen eindeutigen Riickschluss von der gemessenen DNA-
Konzentration zur Erfolgswahrscheinlichkeit der STR-Analyse zu. Da in dieser Studie jedoch alle
Proben unabhéngig von der gemessenen Konzentration in der Amplifikation eingesetzt wurden,
haben die inhomogenen Ergebnisse der Real-Time-PCR keinen Einfluss auf die schlussendlich

erzielten STR-Ergebnisse.

4.1.2 Zuverlassigkeit der Ergebnisse

Wiederholungsuntersuchungen werden in der Routine immer bei Mischspuren durchgefihrt, wenn
die Ergebnisse im stochastischen Bereich liegen, sodass die Zuverlassigkeit der Ergebnisse
sichergestellt werden kann. Bei den artifiziellen Szenarien dieser Studie war mit Mischspuren zu
rechnen, entsprechend wurde eine Wiederholung der Ergebnisse beim Ubertragungsversuch

durchgefuhrt.

Bei der getragenen Kleidung bzw. der Kleidung aus dem Kileiderschrank wurde keine
Wiederholung vorgenommen, da hier durch die unterschiedlichen Alltagssituationen keine exakte
Wiederholung ein und desselben Szenarios moglich war. Vielmehr ging es in dieser Untersuchung
um das Generieren von Daten Uber das Ausmall von mdglichen DNA-Antragungen an Kleidung.
Zum einen lassen sich an getragener Kleidung durch die natiirliche Regeneration der Haut reichlich

Hautschuppen des Tréagers nachweisen (Blackie et al. 2016). Zum anderen kann Fremd-DNA durch
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verschiedene Ubertragungswege (primar, sekundir) an die Kleidung gelangen, was bereits in
anderen Studien durch Ubertragungsversuche u.a. an Stoffen nachgewiesen wurde (van Oorschot et
al. 2010, Meakin and Jamieson 2013, Fonnelop et al. 2015). Lowe et al. (2002), sowie Phipps und
Petricevic (2007) haben dartber hinaus gezeigt, dass jedes Individuum DNA hinterlasst, dass es
jedoch individuelle Unterschiede in der Ubertragungsrate gibt, sie sprechen dabei von ,,shedder
Status*. Phipps und Petricevic. konnten dartiber hinaus feststellen, dass es nicht den ,,good shedder-
Status* fur eine Person gibt, da sie auch intraindividuelle, tagesabhangige Unterschiede bei ihren
Probanden feststellen konnten. Dies steht im Widerspruch zu Rutty et al. (2000), die von einer
45%igen good-shedder-Population ausgingen. Fir die Vergleichbarkeit der einzelnen Proben
wurde bei beiden Untersuchungen auf einen weitgehend standardisierten Versuchsaufbau geachtet,
der routinemalRig in der forensischen Molekulargenetik bei der Probenbearbeitung zum Tragen
kommt. Unter anderem wurde in unterschiedlichen Studien gezeigt, dass die angewandte ,,tape-
lifting Methode®, das Abkleben der Kleidung zur DNA-Gewinnung, als erfolgreichste Methode bei
Bearbeitung von Hautkontaktspuren angesehen werden kann (Hansson et al. 2009, Barash et al.
2010, Verdon et al. 2014).

4.2  Untersuchung an Kleidung
4.2.1 DNA-Antragungen an getragener Kleidung

Kleidungsstiicke aller Art sind ein sehr hdufiges Untersuchungsgut in der forensischen
Spurenanalytik, sowohl fiir die Analyse von hinterlassenen Blut-, Sperma- oder
Speichelantragungen als auch fur die Untersuchung von Epithelzellanhaftungen. Dabei ist bekannt,
dass sich an getragener Kleidung die DNA des Trégers befindet (van Oorschot et al. 2010, Meakin
and Jamieson 2013, Fonnelop et al. 2015), wobei die Wahrscheinlichkeit, ein vollstandiges Profil
zu erhalten, mit langerer Dauer des Tragens, aufgrund der damit verbunden Reibungsintensitét,
immer groRer wird (Stouder et al. 2001, Daly et al. 2012, Lehmann et al. 2013). Zum einen zeigt
sich dies in der téglichen Routine der Spurenanalytik, zum anderen konnte in einer Untersuchung
von Bettwasche der Besitzer des Bettes durch seine langere Benutzung gegentber einem eintégigen
Ubernachtungsgast unterschieden werden (Petricevic et al. 2006). Dariiber hinaus konnte haufig
nachgewiesen werden, dass durch Beriihrung der Kleidung durch weitere Personen (Umarmen,
Kampfgeschehen) ebenfalls DNA ibertragen wird (Wickenheiser 2002, Tokutomi et al. 2009,
Meakin and Jamieson 2013, Brayley-Morris et al. 2015, Goray and van Oorschot 2015, Blackie et
al. 2016, Breathnach et al. 2016, Jones et al. 2016, Mapes et al. 2016a, Mapes et al. 2016b, van den
Berge et al. 2016). Entsprechend stellt sich in einer polizeilichen Ermittlung haufig die Frage, ob

die an einem Kleidungsstick zusétzlich zum Trager festgestellte DNA nur in einem
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Kampfgeschehen Ubertragen worden sein kann oder ob auch fluchtige Bertihrungen ausreichend
DNA fir eine molekulargenetische Analyse hinterlassen. Eine wesentliche Rolle spielt hierbei die
analysierte Region der Kleidung. In 95% der im Rahmen dieser Studie untersuchten
Kleidungsstiicke fand sich an der getragenen Kleidung die DNA des Tragers, davon wiederum in
63% als eindeutiger Spurenverursacher und in 16% als Hauptkomponente (gemafR Definition in
Kap. 2.8.5). Dieses Ergebnis bestitigt Daten anderer Studien, in denen die Untersuchung von
Unterwasche (Brayley-Morris et al. 2015, Breathnach et al. 2016), Alltagsgegenstanden (van den
Berge et al. 2016), Kleidung (Stouder et al. 2001) und Bettwésche (Petricevic et al. 2006) gezeigt
hat, dass der ,,Benutzer/Triger” daran zu finden ist. Andererseits wurde bei diesen Untersuchungen
auch gezeigt, wie es zu Fremd-DNA an diesen Gegenstanden kommen kann. Bei der DNA
Ubertragung unterscheidet man den direkten Weg, durch Anfassen/Beriihren, vom indirekten Weg,
dem Niesen, Husten oder Sprechen. Hinzu kommen die sog. sekunddren und tertidren

Ubertragungswege, auf die spater eingegangen wird.

Ubertragt man das Wissen aus den bisherigen Studien auf die gegenstandige Studie, wéren
Ubertragungen an den Armeln durch Umarmungen oder Anfassen erklarbar, auch abhéangig von der
Héndigkeit derjenigen (zu welcher Schulter sich hin umarmt wird). Ebenso ware zu erwarten
gewesen, dass man auf jeden Fall den Trager der Kleidung eindeutig erkennen kann und eventuell

ein buntes Gemisch an Zusatzspuren findet, die man jedoch keiner genauen Person zuordnen kann.

Der Tréger als Hauptkomponente findet sich in iber 50% der insgesamt 17 Vollprofile am rechten
Armel ebenso wie am linken Armel und in tiber 60% der 19 Vollprofile tiber der Brust, was mit der
Flache der Kleidungsregionen zusammenhéngen konnte. Von den Familienmitgliedern wurden die
insgesamt 24 Vollprofile (40% der insgesamt 60 Proben) relativ gleich verteilt gesehen und die 23
Teilprofile am haufigsten Uber der Brust gefunden, was an der Position der Arme beim Griien
liegen konnte, da sie meist auf dem Ricken des Gegenibers platziert werden. Die Brustregion
kénnte auch hier aufgrund ihrer Flache die hohere Ausbeute aufweisen. Beim Benutzen gleicher
Alltagsgegenstdande kann DNA von Familienmitgliedern an den Tréger des Kleidungsstiicks
tibertragen werden. Die N&he, Dauer und genetische Abstammung zu Familienmitgliedern macht
die Ausbeute insgesamt hoch. Es sind somit nicht nur bei Ehepartnern die korperliche Nahe und der
lange Zeitraum, den man miteinander auf begrenztem Raum verbringt, als Faktoren zu nennen,
sondern dariiber hinaus in den Familien die genetische Abstammung der Kinder. Sobald beide
Elternteile in einer Mischspur zu erkennen sind, sind automatisch alle (biologischen) Kinder dieser
Familie in der entsprechenden Spur zu sehen. Eine signifikante Expositionsregion an der Kleidung
konnte nicht ausgemacht werden, was vermutlich mit der ,,Omniprisenz* der ,,Familien-DNA* in
der Hauslichkeit zusammenhéangt. Insgesamt fand sich wenig ,,Fremd-DNA®, also von ,\Nicht-

Familienmitgliedern®. Das kdnnte zum einen an einer insgesamt geringen Exposition gegentber
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anderen Personen oder an der Dauer der Exposition liegen. Maximal drei Personen konnten nur
vereinzelt, hauptséchlich bei Kindern, die in die Schule gehen, und bei zweitdgig getragener
Kleidung ausgemacht werden.

Die Frage nach dem Tréger des Kleidungsstiicks konnte in 75% der insgesamt 20 Falle dieser
Studie richtig beantwortet werden. Viermal konnte die Zuordnung des Mischprofils nicht eindeutig
zwischen zwei Personen getroffen werden, und es gab einmal ein falsches positives Ergebnis, also
das Vollprofil einer anderen Person als dem eigentlichen Tréger. Der eigentliche Tréager
(Jugendlicher) hatte hierbei zweimal kein Profil und ein Teilprofil im Mischprofil von weiteren
Teilprofilen der Familienmitglieder. Dies kann damit zusammenh&ngen, dass dieser Jugendliche
nicht sofort sein getragenes Oberteil in die Asservierungstiite eingepackt hat, sondern vorher
wieder mit nicht getragenen Kleidungsstiicken zusammengebracht hat, woraufhin es beim
anschlieRenden Einpacken eventuell zu einer Verwechslung gekommen ist. Hier sollte zur besseren
Kontrolle der Probanden eine eigene Abnahme/Heraushahme/Eintitung der Kleidung durch die

Untersucher erfolgen.

Insgesamt decken sich jedoch diese Ergebnisse mit den Untersuchungsergebnissen an getragenen
Unterhosen bzw. den angefassten Unterhosenbiindchen, die durch Breathnach et al. (2016)
untersucht wurden. Sie konnten in 86,66% der Falle den Tréger als Einzel- oder Teilprofil eines
Mischprofils ermitteln. In 10% ihrer Falle (drei Proben derselben Unterhose) wurde als Hauptspur
Fremd-DNA gefunden.

Die Ergebnisse des gegenstédndigen Studienteils legen nahe, dass an getragener Kleidung (unter
normalen Umstanden) neben der DNA des Trégers fast ausschlieBlich die DNA von
Familienmitgliedern oder engen Freunden zu finden ist. Die Antragung von gréReren Mengen
DNA von fremden Personen muss also durch besondere Umstédnde (z.B. einen Angriff) erklart

werden und nicht durch eine fliichtige Begegnung.

4.2.2 DNA-Antragungen an Kleidung aus dem Kleiderschrank

In der Untersuchung von Kamphausen et al. (2015) wurde bereits gezeigt, dass an frisch
gewaschener Wasche keine DNA bzw. nicht ausreichend DNA fir eine eindeutige Zuordnung zu
einer Person nachgewiesen werden kann. In dieser Studie sollte daher die Frage beantwortet
werden, ob durch ,haushaltsiibliches Handling“ von Kleidungsstiicken, also Aufhingen zum
Trocknen, Buigeln, Zusammenlegen und Wegsortieren in den Kleiderschrank, DNA in

ausreichender Menge und Qualitat fur eine Zuordnung zu einer Person bertragen werden kann
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oder ob der ,,Aufenthalt® im ,eigenen® Kleiderschrank(-Bereich) die Zuordnung zum Besitzer

zulasst.

Eine eindeutige Zuordnung der Kleiderschrankwasche in dieser Studie gelang zu 50%, wobei es
sich hauptséachlich um den ,,Wéscher oder ,,Bligler®, der gleichzeitig Besitzer war, handelte (acht
der 20 Kleidungsstucke). Mitberlcksichtigen sollte man jedoch auch den Umgang mit der
Kleidung, der sich bei Kindern h&ufig anders verhalt als bei Erwachsenen. VVon den entsprechenden
Eltern wurde beschrieben, dass ihre Kinder/Jugendlichen gerne mal ein Waschestiick direkt aus
einem Waschestapel ziehen und anschlieBend sédmtliche herausgefallenen Kileidungsstucke
unordentlich in den Schrank zuriicklegen. Getragene Kleidung mag zunéchst in den Schrank
zuriickgelangen und erst spater in den Waschekorb geworfen werden. Eventuell wird auch
Verschiedenes angezogen, bevor man sich fiir ein Kleidungsstiick fiir den Tag entscheidet. Dies
waren Griinde, weshalb entsprechende DNA-Profile dieser Personen an der gewaschenen Kleidung
zu finden sind, obwohl sie nicht in den ,,post-Waschmaschinen-Weg® involviert sind. Selten
kommt es dazu, dass das Kind der Familie sich beim Waschemachen behilflich zeigt. In diesem

speziellen Fall war es daraufhin prompt als Vollprofil zu sehen (4A).

Insgesamt konnten relativ viele Teilprofile sowohl von den Besitzern (25mal) als auch von den
Familienmitgliedern (26mal) gefunden werden, wobei letztere eher tiber dem linken Armel zu
finden waren. Bei den Besitzern war die Verteilung lber der Kleidung relativ gleich. Vollprofile
konnten dagegen hauptséachlich tber der Brustregion gefunden werden (elfmal Besitzer, 17mal
Familienmitglied). Eine Erklarung ware hier das hauptsachliche Anfassen beim Wéasche aufhangen
und zusammenlegen an der Brustregion und deren GroR3e (abhangig von der Kleidergrofe). Die

Exposition des linken Armels kann nicht erklart werden.

Sollen also im Rahmen einer polizeilichen Ermittlung DNA-Antragungen an Kleidung aus dem
Kleiderschrank analysiert werden, ist es wichtig zu wissen, wer die Wasche im Haushalt macht und
wie viele Familienmitglieder es gibt, damit entsprechende Vergleichsproben ebenfalls untersucht

werden.

Deutlich schwieriger wird die Zuordnung in einem Zwei-Personen-Haushalt, wenn die Téatigkeiten
aufgeteilt werden. Hier findet sich meist die DNA beider Haushaltsangehdriger an den

Kleidungsstlicken, sodass keine eindeutige Aussage zum Besitzer gegeben werden kann.

Auffallig war, dass sich mit der Anzahl der Familienmitglieder die Vollprofile zu Gunsten der
Teilprofile verschieben. Allerdings sind die Ergebnisse dieser Studie bei dem kleinen Kollektiv von
je 20 Proben pro Kleidungsareal nicht als signifikant zu werten und missten mit mehreren zu

untersuchenden Grof3familien verglichen werden.
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Uberraschenderweise wurden fremde Allele haufiger an Kleidungsstiicken aus dem Kleiderschrank
(72%) als an getragener Kleidung (40%) nachgewiesen. Im Gegensatz zu getragener Kleidung
findet sich in fast allen Kleidungsregionen Fremd-DNA, jedoch nur von maximal zwei Personen.
Als Erklarung bietet sich hier eine Kombination aus Kontamination durch bereits getragene
Kleidung, die wieder in den Kleiderschrank zuriickgelegt wurde, und der Existenz von PCR-
Artefakten (,,drop-in“, Stotterbanden) durch eine insgesamt sehr geringe DNA-Menge an
Kleiderschrankkleidung (low copy number DNA) an. In der STR-Analyse konnen die sog. low
copy number DNA-Proben typische Phanomene wie Stotterpeaks bei Fehlreaktion der Polymerase
wahrend der PCR (Walsh et al. 1996) oder drop-ins bei sporadischen Kontaminationen von DNA-
Extrakten oder PCR-Reagenzien aufweisen (Butler 2005).

Insgesamt zeigen die Ergebnisse dieses Studienteils, dass durch das Handling von gewaschener
Kleidung ausreichend DNA fir ein Vollprofil Gbertragen werden kann. Fir die Ermittlung in z.B.
einem Sexualdelikt im Familienumfeld bedeutet dies, dass die DNA eines mutmaRlichen Taters
nicht unbedingt im Rahmen eines Deliktes an die Kleidung gekommen sein muss. Allerdings sollte
hier auf jeden Fall die Gesamtmenge der nachgewiesenen DNA in die Betrachtung einbezogen
werden, da durch Waschen, Zusammenlegen und/oder Bugeln offensichtlich weniger DNA

tibertragen wird als durch festes Anfassen.

4.3 Tertiarer DNA-Transfer

Die Ubertragung von DNA von einer Person an einen Gegenstand (priméarer Transfer) oder von
einem Gegenstand zu einem weiteren (sekundarer Transfer) ist bereits in vielen Studien
nachgewiesen worden (Lowe et al. 2002, Goray et al. 2010a, Goray et al. 2010b, Daly et al. 2012,
Goray et al. 2012, Schwark et al. 2012, Meakin and Jamieson 2013, Fonnelop et al. 2015, Goray
and van Oorschot 2015, Kamphausen et al. 2015, Manoli et al. 2015, Szkuta et al. 2015). Dabei
konnte gezeigt werden, dass sowohl Eigenschaften der Person, von der die DNA stammt (Lowe et
al. 2002, Phipps and Petricevic 2007, Goray et al. 2010a, Kamphausen et al. 2012), als auch
Eigenschaften des Materials/der Oberflaiche des Gegenstandes eine wesentliche Rolle spielen
(Goray et al. 2010b, Fonnelop et al. 2015, Szkuta et al. 2015). In dieser Studie sollte Uberpruft
werden, ob es mdglich ist, dass DNA von einer Person (Spender) an einem Gegenstand durch eine
andere Person (Ubertrager) auf einen zweiten Gegenstand (Plastik, Stoff) iibertragen werden kann,
ohne dass die beiden Gegenstande sich beriihren (tertidrer Transfer). Die Studie wurde so angelegt,
dass ihre Ergebnisse eine Beurteilung von h&ufig bei Gericht vorgebrachten Vorstellungen zur
Herkunft von DNA an einem Tatort-relevanten Gegenstand erlauben. Ein typisches Beispiel konnte

folgendermaRen aussehen: Am Stiel eines im Rahmen eines Einbruchdiebstals in ein
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Juweliergeschéft verwendeten Hammers findet sich die DNA des Angeklagten. Dieser bestreitet
jedoch, dass es sich dabei um seinen Hammer handelt. Vielmehr hétte er das Juweliergeschaft
tagsuiber vor der Tat besucht und dabei durch Beriihren der Vitrinen seine DNA hinterlassen. Der
tatsachliche Téater hatte dann ebenfalls an den Stellen die Vitrinen und anschlieBend den
Hammerstil angefasst (um damit die Vitrinen zu zerstéren). Dabei ware die DNA des Angeklagten
durch den tatséchlichen Tater auf den Hammerstiel (ibertragen worden.

Da ein DNA-Transport auf die oben beschriebene Weise in 40% der bei den unterschiedlichen
experimentellen Szenarien entstandenen insgesamt 180 Proben nachgewiesen werden konnte, kann
diese Frage positiv beantwortet werden. Es konnte in dieser Studie eindeutig belegt werden, dass
eine Person nicht einen Gegenstand anfassen muss, um DNA an ihm zu hinterlassen und dass der
Gegenstand auch nicht mit einem von der Person berlihrten weiteren Gegenstand in Kontakt
kommen muss. Fur die Beurteilung von Mischspuren ist zudem von Interesse, dass es bei einem
solchen Ubertragungsweg nicht nur in knapp 30% der Félle vollstaindige DNA-Profile der ersten
Person nachgewiesen werden konnten, sondern sie sich teilweise auch als dominanter Spurenleger
darstellte (11%).

4.3.1 Einfluss des verwendeten Materials

Die unterschiedlichen Ergebnisse bei der Verwendung von Plastik oder Stoff lassen sich auf
unterschiedliche Oberflacheneigenschaften zurtickfuhren, die in der Literatur bereits mehrfach
beschrieben wurden (Goray et al. 2010a, Fonnelop et al. 2015, Szkuta et al. 2015). Plastik gilt
aufgrund seiner schlecht absorbierenden Oberflache als schwaches Akzeptor-Material, was sich
auch in dieser Studie zeigte. Wahrend sich bei Baumwolle insgesamt 62,5% Spender- und 68%
Ubertrager-Profile finden lieRen, waren es bei Plastik nur 25% Spender- und 37% Ubertrager-
Profile. Unter bestimmten Bedingungen l&sst sich allerdings auch an Plastik eine hohe Menge an
DNA antragen, wenn statt Hautzellen z.B. fliissige Spuren wie Blut oder Speichel verwendet
werden (Wiegand et al. 2011) oder der Gegenstand aus Plastik mit einer Stelle mit sehr hohem
DNA-Gehalt in Bertthrung kommt (Phipps and Petricevic 2007, Goray et al. 2010a, Verdon et al.
2013). In dieser Studie wurde dazu das Tragen der Plastiktiite in der Hosentasche des Ubertragers
ausgewdhlt, das in einer doppelt so hohen Ausbeute von Ubertrager-DNA im Gegensatz zur DNA-
freien Plastikfolie resultierte. Die Dauer der Exposition ist dabei vernachlassigbar, da schon
Fonnelop et al. (2015) und van Oorschot und Jones (1997) zeigten, dass der DNA-Transfer nicht
von der Zeitdauer der Handhabung oder Exposition abhéngt, denn ein Transfer konnte bereits nach

wenigen Sekunden festgestellt werden.
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Stoff gilt im Vergleich zu Plastik als saugfahiger und damit ,,DNA-affiner als Plastik (Goray et al.
2010a, Goray et al. 2010b, Daly et al. 2012, Fonnelop et al. 2015, Szkuta et al. 2015), was auch in
dieser Studie belegt werden konnte. Wie bereits unter anderem von Goray et al. (2010 b) gezeigt,
nimmt Stoff die DNA nicht nur besser auf, sondern gibt sie auch leichter wieder ab als Plastik.
Entsprechend konnte auch in dieser Studie gezeigt werden, dass nicht nur bei den Ubertragern die
Anzahl der Voll-/Teilprofile um 100% gegentber der Plastikfolie anstieg, sondern auch die
Spender-DNA-Profile — wenn auch in geringerem Umfang — zunahmen. Sicherlich kdnnte dieses
Phanomen aufgrund der geringen Anzahl an Experimenten als Zufallsereignis gedeutet werden,
allerdings lieB sich dieser Trend fir jede Wiederholung der Szenarien in jedem individuellen Paar
dokumentieren. Ein Spender stellte dabei eine Ausnahme dar und war dreimal als ,,kein Profil“ und

einmal als Vollprofil zu werten.

Ein weiteres Szenario mit erhdhtem DNA-Gehalt stellten die Stoffsticke mit zusatzlichem
Handabrieb des Ubertragers dar. Hier wurde erwartet, dass der Ubertrager deutlich haufiger zu
finden ist und eventuell der Spender seltener. Entsprechend fand sich in 86% der Féalle DNA des
Ubertragers als Voll- oder Teilprofil (im Vergleich zu 42% im anderen Stoffszenario). Allerdings
konnte in 78% der Falle auch Spender-DNA nachgewiesen werden (hauptsachlich als Teilprofile),
jedoch nur einmal als Hauptkomponente. Dieses zusétzliche Antragen von DNA ohne vorherige zu
,,uberschreiben“ wurde auch schon in anderen Studien beschrieben, wobei der letzte ,,Anwender
nicht immer der prominenteste war (van Oorschot and Jones 1997, Lehmann et al. 2015,
Buckingham et al. 2016, Poetsch et al. 2017). Buckingham et al. (2016) untersuchten einen
Messergriff, der von insgesamt vier Personen nacheinander angefasst wurde. Des Weiteren wurde
nach der Messergriffoerihrung von den Personen jeweils ein Handabdruck der linken (ohne
Messergriffberiihrung) und der rechten (mit Messergriffberiihnrung) Hand auf einer Glasplatte
abgenommen, wobei die rechte Hand noch weitere finfmal auf weitere Glasplatten driickt wurden.
Als Ergebnis wurde herausgestellt, dass die letzten Anwender (die den Messergriff angefasst
hatten) Gberwiegend prominenter als die vorangegangenen Anwender waren. Die Ubertragungen
auf die Glasplatte zeigten daruiber hinaus, dass sich zum einen bereits Fremd-DNA an einer Hand
befinden kann, die weiter Gbertragen wird (linker Handabdruck), zum anderen, dass Fremd-DNA
von Gegenstdnden (dem Messer) aufgenommen und weiter (bertragen wird, jedoch mit
zunehmender Anzahl an Beriihrungen abnimmt (sechs rechte Handabdriicke). In Szenario 5 waren
erster und zweiter ,,Anwender“ die gleiche Person, sodass diese Feststellungen erklaren wirden,
warum vermehrt Ubertrager-DNA am Stoffstiick gefunden wurde. Im Szenario 10 trug der
Ubertriiger Handschuhe, sodass auf indirektem Wege der Spender als ,letzter Anwender*

angesehen werden dirfte, was die Erhohung der Spender-DNA begriinden kdnnte (um zwei
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Vollprofile). Dies wiirde auch erkldren, warum in Szenario 9 der Spender haufiger in Erscheinung
tritt als der Ubertrager (im Verhaltnis 6:1).

4.3.2 Einfluss der Handschuhe

Die Maglichkeit des tertiaren Ubertragungsweges wurde schon in anderen Studien (Fonnelop et al.
2015, Szkuta et al. 2015) gezeigt, dabei war jedoch die Haut des Ubertragers immer bedeckt
(Handschuhe). In dieser Studie wurden alle experimentellen Szenarien sowohl mit als auch ohne
Handschuhe durchgefuhrt, um eine mdglichst ,realistische* tatortdhnliche Situation darzustellen.
Dabei fiel auf, dass zwar unabhingig vom verwendeten Material die Ubertrager-DNA-Profile bei
der Verwendung von Handschuhen um tber 90% zurtickgingen, jedoch in keinem der Szenarien
vollstdndig unterdriickt werden konnten. Diese geringe Anzahl an (bertragenen Zellen kdnnte
eventuell auf ein unvorsichtiges Arbeiten zuriickzufiihren sein, wenn Kleidung oder Haut des
Ubertragers mit der AuRenseite des Handschuhs beriihrt wurden. Dariiber hinaus kann es allein
schon durch das Ziehen des Handschuhs aus dem Karton zur Antragung von DNA an die
Aulenseite des Handschuhs kommen.

Handschuhe sollten jedoch nicht nur den Ubertrager (Tater) schiitzen bzw. dessen DNA-
Ubertragung minimieren, sondern es sollte dariiber hinaus die Frage beantwortet werden, ob durch
sie die Menge an Ubertragener Spender-DNA erhéht werden kann. In dieser Studie war allerdings
kein deutlicher Unterschied in den Spender-DNA Profilen zwischen den Szenarien mit und ohne
Handschuhe nachweisbar. Lediglich bei Plastik konnte durch Benutzung von Handschuhen eine
doppelt so hohe Ausbeute der Spender-DNA (Teilprofile) erzielt werden, wobei in der
Gesamtschau die Aussagekraft der Profile immer noch weit hinter denen der Stoffabriebe lag.
Diese Ergebnisse scheinen Ubereinstimmend mit denen von Szkuta et al. (2015) zu sein, die eine
hohe DNA-Transferrate bei Benutzung von Handschuhen mit ihrer gummiartigen Beschaffenheit
zeigen konnten. Das Material ,,Gummi* ldsst sich, entsprechend der bei Szkuta et al. (2015)
beschriebenen Erkenntnisse, zwischen den zwei Materialien ,,Plastik* und ,,Stoff** einordnen, da es
zum einen saugféhiger als Plastik ist und daher besser Material (DNA) von Plastik aufnimmt,

jedoch weniger pords als Stoff und daher weniger gut an Stoff als an Plastik abgibt.

Bereits in der Vergangenheit haben sich einige Wissenschaftler mit dem Problem der
Kontamination von spurenrelevanten Objekten bei der Routinearbeit befasst (Poy and van Oorschot
2006, Goray et al. 2010b), ein direkter Vergleich zwischen der Ubertragung mit und ohne
Handschuhen wurde dabei allerdings nicht gefiihrt. In anderen Studien, die sich mit der sekundaren

Ubertragung beschiftigt haben, wurden Untersuchungen mit ,,bloBen‘ Hinden durchgefiihrt. Dabei
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wurden die Hande von Person A und B geschiittelt und anschlieBend wurde durch Person B ein
Gegenstand wie ein Plastikgefal (Lowe et al. 2002) oder ein Glas (Farmen et al. 2007) angefasst.
Es stellte sich heraus, dass es keine Konstanz in der Weitergabe von DNA, sowohl der eigenen wie
auch der von Dritten gibt. Bei kurz hintereinander erfolgten Kontakten kam es sogar zu
Einzelprofilen der Person A, die den Gegenstand nicht beriihrt hatte. Bei Farmen et al. (2007)
wurden Mischprofile erreicht, wobei Person B immer als dominant galt. Person B war bei Lowe et
al. (2002) erst dann als dominant in einem Mischprofil zu sehen, wenn zwischen Handeschitteln
und Gegenstandberihrung eine halbe Stunde lag. Diese unterschiedlichen Ergebnisse konnen
natlrlich den unterschiedlichen Analysemethoden bzw. deren zunehmender Sensitivitat geschuldet
sein (im Zeitraum 2002 bis 2007), sie machen aber auch klar, dass man anhand der DNA-Profile

nicht auf den erfolgten Kontakt (indirekt oder direkt) schlielen kann.

4.3.3 Einfluss durch gewahlte Spurenleger

Neben der unterschiedlichen Ubertragbarkeit von DNA zwischen den verschiedenen Szenarien
wurden auch Unterschiede innerhalb eines Szenarios zwischen den einzelnen Probanden gefunden.
Dartiber hinaus zeigen die Wiederholungen ein und derselben Konstellation, dass auch hier
Unterschiede nachweisbar sind (Tabelle A3 im Anhang). Diese Art von Differenzen unter
Probanden ist in der Literatur vielfach beschrieben worden (Raymond et al. , Lowe et al. 2002,
Arismendi et al. 2004, Farmen et al. 2007, Phipps and Petricevic 2007, Daly et al. 2012), es wird
hier von individuellen Unterschieden eines Spurenlegers gesprochen. Anfangs wurde durch Lowe
et al. (2002) eine Einteilung in gute und schlechte Spurenleger vorgenommen, anhand der DNA-
Profilqualitdat 15 Minuten nach dem Handewaschen. Spéter wurde durch Phipps und Petricevic
(2007) von dieser strikten Einteilung Abstand genommen, sie sprachen von einer Vielzahl
unterschiedlicher Einflussfaktoren. Unter anderem zeigten sie, dass allein die Handigkeit eines
Probanden Einfluss auf die DNA-Menge nehmen kann, wie auch die Tagesform. In der
vorliegenden Studie wurde daher in allen Versuchen auf einen mindestens einstiindigen Abstand

zum Héndewaschen geachtet und auf das Arbeiten mit der ,,dominanten* Hand.

Grundsatzlich werden die Einflussfaktoren auf den Spurenleger selbst in zwei Gruppen eingeteilt:
extrinsische und intrinsische Faktoren (Alessandrini et al. 2003). Als extrinsische Faktoren gelten
Temperatur, Luftfeuchtigkeit, Umgang mit reizenden Substanzen oder entsprechende mechanische
Belastung der Haut (Raymond et al. 2009, Goray et al. 2010b). Unter intrinsischen Faktoren
werden im Wesentlichen die ,,Eigenschaften™ eines Spurenlegers selbst wie z.B. Alter, Handigkeit
oder Hautkrankheiten (Bright and Petricevic 2004, Kamphausen et al. 2012) verstanden. Die

Probanden dieser Studie hatten alle keine Hauterkrankungen oder besonders trockene Haut, sodass
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kein Einfluss durch solche Begebenheiten bestand (Bright and Petricevic 2004, Kamphausen et al.
2012). Zwischen den einzelnen Szenarien lag immer mindestens ein Tag, sodass ein ,,Abnutzen*
der DNA-Quelle durch h&ufiges Bertihren, wie durch van Oorschot et al. (2003) beschrieben,
entfiel.

4.3.4 Einfluss des Kontakts auf die Ubertragung

Der Kontakt der unterschiedlichen Materialien wurde durch Reiben hergestellt, hier wurde auf
einen gleichmaBigen Druck geachtet. Goray et al. (2010b) stellten fest, dass die Ubertragene Menge
an DNA am hochsten durch Reiben sei, wobei sie Driicken und Legen mit dem Reiben verglichen.
Nach anderen Studien zu urteilen soll die Dauer des Kontakts keinen Einfluss auf die DNA-
Ausbeute haben (van Oorschot and Jones 1997, Balogh et al. 2003, Linacre et al. 2010). Auch in
dieser Studie fanden sich keine signifikanten Unterschiede zwischen den Wiederholungen mit
variierter Dauer der Reibung. Sicherlich wurde durch das Reiben anstelle eines Berlhrens in den
Szenarien dieser Studie eine ,,optimalere” Situation zugrunde gelegt, als es z.B. bei einem
Handeschiitteln der Fall ware. Es sollte hier allerdings zunéchst die Maglichkeit der Ubertragung
auf diesem Weg an sich beurteilt werden, eine genauere Auslotung der Parameter muss in weiteren

Untersuchungen erfolgen.

4.4 Auswirkungen der Ergebnisse auf die forensisch-genetische Routine

Die Ergebnisse dieser Studie unterstreichen einmal mehr, mit welcher Vorsicht DNA-Ergebnisse
von tatortrelevanten Spuren interpretiert werden sollten. DNA kann offensichtlich auf derart
mannigfaltige Art und Weisen Ubertragen werden, dass die Darstellung der DNA einer bestimmten
Person an einem Gegenstand kaum Rickschliisse auf den Weg des Antragens der (Haut-)Spuren

zulasst.

Andere Studien versuchten ohne groflen Erfolg herauszufinden, ob man eine Reihenfolge der
Antragungen anhand der quantitativen und qualitativen DNA-Ergebnisse festlegen kann (Meakin
and Jamieson 2013). Allein die Untersuchungen der sekundiren Ubertragung mittels des
Héndeschiittelns zwischen Person A und B und nachfolgendem Beriihren eines Gegenstandes
ergaben unterschiedliche Ergebnisse (siehe 4.3.2), sodass eine Aussage hinsichtlich des

eigentlichen Berihrers nicht sicher getroffen werden konnte (Lowe et al. 2002, Farmen et al. 2007).

Die entsprechenden Wahrscheinlichkeiten eines moglichen Ubertragungsweges miissen in jedem

einzelnen Fall individuell betrachtet und abgewogen werden. Die Menge an gefundener DNA kann
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dabei nur bedingt als Anhaltspunkt genommen werden. So kann eine grofRe Menge an DNA sowohl
durch regelméRiges Benutzen eines Gegenstandes, durch einen zeitlich langen Kontakt oder auch
durch einen sehr intensiven Kontakt (z.B. korperlich anstrengende Tétigkeiten) an diesen
Gegenstand angetragen werden. In Bezug auf einen sekundéren oder tertidren Transfer ist die
Ubertragene Menge an DNA direkt abhdngig von der DNA-Quantitit am ,,Originalgegenstand*.
Auch die Profilqualitét selbst (\Voll- oder Teilprofile) lasst nur einen geringen Riickschluss auf den
Ubertragungsweg (direkt oder indirekt) zu. Viel zu viele, bislang nur in Teilen erforschte Faktoren
sind in die DNA-Ubertragung involviert und nehmen Einfluss auf das Ergebnis. Dariiber hinaus
muss bedacht werden, dass durch jede Benutzung eines Gegenstandes angetragene DNA wieder

verloren geht.

Es sollte daher in jedem Fall, bei dem DNA-Mischprofile eine Rolle spielen, an die Mdglichkeit
des sekunddren und tertidgren Transfers gedacht werden. Diese Tatsache erdffnet der
Verteidigungsstrategie bei Gericht diverse Maoglichkeiten, sodass zukunftig verschiedenste
Szenarien durchgespielt werden missen, um dem Gericht die Mdglichkeiten, aber vor allem die
Wahrscheinlichkeiten einer DNA-Ubertragung durch Dritte zu erlautern. Dabei kann es keine
universelle Antwort geben, sondern nur eine Abwagung der Wahrscheinlichkeiten in Abhéngigkeit
von den Ermittlungsergebnissen der Polizei, den Ergebnissen der molekulargenetischen

Untersuchung und den Angaben des Anklagten.

Die Erforschung von Mdglichkeiten des Epithelzelltransfers ist zurzeit eines der wichtigsten
Forschungsprojekte der forensischen Genetik. Dies zeigt sich auch an der in den letzten Jahren
sprunghaft angestiegenen Zahl an Publikationen (Goray and van Oorschot 2015, Buckingham et al.
2016, Jones et al. 2016, Poetsch et al. 2017). Dennoch sind langst nicht alle Probleme und Faktoren
des DNA-Transfers in ausreichendem Malle untersucht worden, sodass weitere Folgeprojekte
geplant und auch bereits durchgefiihrt worden sind. Analysen von Nackenabrieben und Blutspuren,
die fir unterschiedlich lange Zeiten Wasser aus verschiedenen Gewassern ausgesetzt waren,
zeigten, dass neben der Expositionsdauer vor allem die Temperatur und der pH-Wert einen Einfluss
auf die Qualitadt und Quantitat der zuriickgelassenen DNA haben (Helmus et al. 2017). Ebenso
sollen Erkenntnisse tber die mogliche zeitliche Reihenfolge, in der DNA an einen Gegenstand
angetragen wurde, gewonnen werden. Hierzu wurden bereits unterschiedlichste Expositionszeiten
von Alltagsgegenstdnden an menschlicher Haut untersucht, die darauf hindeuten, dass es eventuell

doch mdglich ist, eine Reihenfolge der Antragung zu erkennen (Poetsch et al. 2017).
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5 Zusammenfassung

Im rechtsmedizinischen Alltag beschaftigt sich die forensische Genetik mit DNA-Antragungen an
Gegensténden aller Art. Bei entsprechend vorhandener DNA von Vergleichspersonen (z.B. Opfer,
Tatverdachtiger) ist es im Allgemeinen kein Problem, den Ursprung der DNA zu ermitteln. Zur
Interpretation der Bedeutung der DNA-Spuren im Hinblick auf den Tathergang ist es jedoch
relevant zu wissen, auf welche Weise genau die DNA an solche Gegenstédnde angetragen wurde.
Neben dem direkten Hautkontakt kommen hier auch ein Gegenstand-zu-Gegenstand-Kontakt oder
die Ubertragung durch eine dritte Person in Betracht.

Im ersten Teil dieser Studie wurden insgesamt 40 Kleidungsstiicke aus sieben Familien auf DNA-
Antragungen hin mit Hilfe des PCR-Multiplex Kits Powerplex ESX 17 Fast untersucht und eine
Zuordnung zu den bekannten DNA-Profilen der Familienmitglieder durchgefiihrt. In der
getragenen Kleidung konnte in 75% der Proben der Tréger des Kleidungsstiicks identifiziert
werden, und in tber 78% DNA weiterer Familienmitglieder. An den Kleidungsstiicken aus dem
Kleiderschrank konnte in 50% der Proben der ,,Waschemacher® der Familie bestimmt werden. Die
Befunde, dass an gewaschener Kleidung aus dem Kleiderschrank DNA-Antragungen zu finden
sind und dass getragene Kleidung keinesfalls nur die DNA des Trégers aufweist, haben eine

wesentliche Bedeutung fr die polizeiliche Ermittlungsarbeit.

Im zweiten Teil der Studie wurde in mehreren experimentellen Szenarien, ebenfalls unter
Anwendung der 0.g. Multiplex-PCR, der sogenannte tertidre Transfer untersucht. Hier konnte in
40% der 180 Proben gezeigt werden, dass eine Ubertragung der DNA einer Person von einem
Gegenstand zu einem zweiten Gegenstand durch eine weitere Person (Ubertrager) stattgefunden
hat. Ein deutlicher Einfluss von Handschuhen und vom Material des Gegenstandes wurde ebenfalls

nachgewiesen.

Diese Ergebnisse unterstreichen einmal mehr die Notwendigkeit, DNA-Ergebnisse von
polizeilichen Tatorten mit groBer Sorgfalt zu interpretieren. Abhé&ngig von nachgewiesener Menge
und Qualitdt der DNA konnen nur wenige von Staatsanwaltschaft oder Verteidigung zur
Diskussion gestellte Szenarien zur Antragung von DNA an einen Gegenstand mit Sicherheit

ausgeschlossen werden.
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7 Anhang

Tabelle AO: Kleidungsstiicke pro Proband mit Vermerk von Grolke, Material und Schnitt sowie

Tagesablauf/ Liegedauer im Kleiderschrank

Proband 1 Tag getragen 2Tage getragen Kleiderschrank
) danner Pulli
dunner Pulli
- 100% Baumwolle
- 100% Baumwolle
1A - Grolke S
- Grole S
] - max. 1Woche
Arbeit und Besuch .
- kein Trockner/Blgeln
. T-Shirt
T-Shirt
- 100% Baumwolle
- 100% Baumwolle
1B - Grolke M
-Gr.M
_ - max. 1Woche
Arbeit, Besuch )
- kein Trockner/Bugeln
) Dunnes Longsleeve
T-Shirt
- 100% Baumwolle
- 100% Baumwolle
2A - GréRe L
- GroRe L )
) ) - min. 1Woche
Arbeit, Gartenarbeit )
- kein Trockner/Bligeln
) Kurzédrmliges Hemd
Hemd (langarmlig)
- 100% Baumwolle
- 100% Baumwolle
2B - Grolke XXL
- GroRe XXL
o - ca. 1 Woche
Hausarbeit, Einkaufen )
- kein Trockner/Bligeln
T-Shirt
T-Shirt
- 100% Baumwolle
- 100% Baumwolle
2C - GroRe M
- GréRe M
- max. 1 Woche
Schule )
- kein Trocknet/Blgeln
_ Longsleeve
T-Shirt
- 100% Baumwolle
- 100% Baumwolle
2D - Grolke 164
- GroRe 164 .
- mind. 1 Woche

Schule, Kino mit Freunden

76

- kein Trockner/Bugeln



Proband 1 Tag getragen 2 Tage getragen Kleiderschrank
T-Shirt T-Shirt
- 100% Baumwolle - 100% Baumwolle
2E - GroRe L - Grole L
Schule, Unternehmung mit | - max. 2 Wochen
Freunden - kein Trockner/Blgeln
T-Shirt
Longsleeve - 100% Baumwolle
3 - 100% Baumwolle - Grole L
- Grole L - mind. 1 Woche
Arbeit, zu Hause - Trockner
- kein Biigeln
Sehr kurzdrmeliges ] ]
) Sehr kurzdrmeliges Shirt
T-Shirt
- 100% Baumwolle
- 100% Baumwolle
- Grolke S
3C - GroRke S )
) - mind. 1 Woche
Sweater/Fleecejacke
- Trockner
driber )
- kein Biigeln
Schule, zu Hause
) ) Dunner Pulli
Dicker Pulli
- 100% Baumwolle
- 100% Baumwolle
4A - GroRke S
- GroRe S ]
- mind. 2 Wochen
Zu Hause .
- kein Trockner/ Bligeln
Kapuzenpulli Dinner Pulli
- 100% Baumwolle - 100% Baumwolle
4B - GréRe M - GroRe M
Zu Hause - mind. 1 Woche
- kein Trockner/ Biigeln
Pulli
Longsleeve - 100% Baumwolle
e - 100% Baumwolle - GroRe 158/164
- GroRe 158/164 - mind. 1 Woche

Zu Hause

77

- kein Trockner/Bugeln



Proband 1 Tag getragen 2 Tage getragen Kleiderschrank

Bluse (drmellos)

- 100% Baumwolle
- Grolke M

- mind. 2 Monate

Pulli
- 100% Baumwolle
- Grofe M

zu Hause, Einkaufen

S5A

- kein Trockner

- gebugelt

Pulli

- 100% Cashmere
- Grolke L

- mind. 1 Woche

- kein Trockner

Pulli
- 100% Cashmere
- GroRe L

Arbeit, Gericht, zu Hause

5B

- gebugelt

] T-Shirt
Pulli
- 100% Baumwolle
- 100% Cashmere

6A - GroRe L
- GroRe M

Arbeit, zu Hause

- mind. 1 Monat
- Trockner und gebugelt

Pulli

- 90% Baumwolle, 10%
6B Cashmere

- Grofe L

Arbeit, zu Hause

Longsleeve

- 100% Baumwolle
- Grole L

- mind. 2 Wochen

- Trockner und gebligelt

Dunner Pulli

- 100% Baumwolle
- GroRe XS

- mind. 2 Wochen

- kein Trockner

Pulli

- 50% Baumwolle/
TA 50% Polyester

- GroRe S

Zu Hause
- gebugelt

T-Shirt

7B

Polo-Shirt
- 100% Baumwolle

- GrofRe XL
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- 100% Baumwolle
- Grolke XXL

- mind. 2 Wochen
- kein Trockner

- gebugelt



Proband 1 Tag getragen 2 Tage getragen Kleiderschrank
Longsleeve
Longsleeve - 100% Baumwolle
- 100% Baumwolle - GroRe 140/146
e - GroRe 146/152 - mind. 1 Woche
Schule, zu Hause - kein Trockner
- gebugelt
Pulli
Pulli - 100% Baumwolle
- 100% Baumwolle - Grolke 128
® - Grole 122/128 - mind. 1 Woche

Schule, Freunde

- kein Trockner

- gebugelt

Tabelle Ala: Einteilung der gefundenen Profile, in Mischprofile mit und ohne Hauptspurenleger

(HSL) bzw. als Teil- oder Vollprofil. (re=rechts, li=links, v=Burstteil vorne/ von) und einer

Dominanz eines Spurenverursachers (SV); Fam=Familie

Person Dominanz HSL + Mischspur Mischspur
(SV) Zusatz (VP) (TP)
1A . 1VP (re) | TP vonFam
getragen 2 VP (i, v) i mit 1vl ) )
TP von Fam
A 1 1vp () i 1veiymit| tviund | TP 1 \eiteren
Schrank . mit
weitere
1B . .| VPvonFam
getragen 2 VP (re, V) - 1 VP (li) mit 11 - -
KP (re), TP
— i ) ) ] 2TP (li,v)u| (li), VP (v)
Schrank 1KP (re) | vonFam 1v1,
und weitere
2 VP (li,v)
et??en 1TP (re) mit3 TP - - - -
getrag und 1VP (v)
2A . i i ) 1TP (v) mit| TP von Fam
Schrank 2.TP (re, i) je 3vd
2B i ) 2 VP (re,v) | VP 3v4und - .
getragen mit je TP 1v4 1 TP (li) mit | KP/weitere
2 VP (1x
S : i 1vewmit| 2VEZTP 11 7e giymit | dominant),
2TP 4v4
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Person Dominanz HSL + Mischspur Mischspur
(SV) Zusatz (VP) (TP)
2C 1VPund 2
etragen - - - - 3TPmit | TP (reli) von
getrag 3v4, 1 TP (v)
2C . 3 TP von
Schrank i i i i LTP V) mMItl  com 3va
°D 2 VP (re, i)
etragen 1VP(v) | mitje2VP, - - - -
getrag 2TP 4v4
.| 1VPv, 34
2D - - - - 3 TP (rc_e, i, TP von Fam
Schrank V) mit
4v4
o 2 VP (re, V)
etragen 1VP(li) | mitje3 TP - - - -
getrag und 1 VP re
oE 27P (i, v) 1 VP, 3TP(li)
Schrank i i i i mit und 2 VP, 1
TP (V)
4A i i 2VP(li,v) | jelTP,1VP i i
getragen mit (Fam. 2v2)
4A i i i i 2TP(re, li) | je1 TP, 1VP
Schrank mit (Fam. 2v2)
TP uVP
4Bgetrag i ) 3 VP (re, i, (refli), 2 ) )
en V) mit VP(v) (Fam.
2v2)
4B i ) 2VP (li,v) | je2TP(Fam. | 1TP(re) |je2 TP (Fam.
Schrank mit 2v2) mit 2v2)
4C . .| 2 TP (Fam.
getragen 2 VP (re, i) - 1 VP (v) mit 22) - -
4C Kp (li), Tp | 1€ 1 TP (Fam.
- - - - . 1v2) und
Schrank (v) mit ;
weitere
7A LVEID) 2V (i,v) |je3 VP (Fam.
etragen i mit2 TP mit 3v3) i i
g (Fam. 2v3)
7A i i 2VP(li,v) | je3TP(li),1 | 1TP(re) 3 TP (Fam.
Schrank mit TP (V) mit 3v3)
7B LVP(e) | 5vp@iv) | 2ve,1TP
- mit2VPul : - - -
getragen TP mit (1), 3TP (v)
7B ] ) | 1VvP,2TP .\ | je 3 TP (Fam.
Schrank 1 VP (v) mit (Fam. 3v3) 2.TP (re, i 3v3)
7C 2 VP (li, v)
etragen 1VP(re) | mitjel TP - - - -
getrag (Fam. 1v3)
1 VP (V) mit
e - 1 TP (Fam. - - 2P (li,v) | 3 VP (Fam
Schrank 1v3) 3v3)
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Person Dominanz HSL + Mischspur Mischspur
(SV) Zusatz (VP) (TP)

7D 1 VP (v) mit N 3 TP und
getragen 1 VP (re) 3TP LVP () mit) -~ eitere i i

7D i i .| 3 VP (Fam. je3TP (re
Schrank 1 VP (v) mit 3v3) 2TP mit weiteren)

3A 2 VP (li, v)
getragen LVP () | it jelTP ) ) ) )

3A i i 2VP(li,v) | jelTP mit i i
Schrank mit weiteren

56 1 VP (re) ; 1VP (v) mit | LTP (V) 1TP (lymit| KPmt
getragen (Fam. 1v1) weiteren

3C . 1TP (v) KP mit
Schrank ) i 1 VP (v) mit (Fam. 1v1) i weiteren

6A i 1 VP (li) mit | 2 VP (re, v) 1TP (v) ) )
getragen TP mit (Fam. 1v1)

6A i ) 2VP(re,v) | 1VP(v), 1 ) )
Schrank mit TPre

6B 1VP(re) | 2VP(li,v) | . .
getragen i mit VP mit Je 1TP (Ii, v) i i

6B 3VP (e, li, | 1ELVP (e,

- - . v)und 1 TP - -

Schrank V) mit (i)

5A i i 3 VP (re, li, |3 VP (re, li, v) i i
getragen V) mit (Fam. 1v1)

1 VP (v) mit
Scﬁgnk - 1 TP (Fam. - - - -
1vl)

5B i ) 3 VP (re, li, | je1 VP (re, ) )
getragen V) mit li), TP (v)

5B i i 3 VP (re, li, | je 1 TP (re, li, i i
Schrank V) mit v) (Fam. 1v1)
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Tabelle Alb: Ergebnisse der Probenentnahme an getragener Kleidung und Kleidung aus dem
Kleiderschrank im Uberblick. Mit entsprechenden Probenbezeichnungen, Konzentrationsangaben
(Konz) und Hervorhebung von Voll- (dunkelgrau) und Teilprofilen (hellgrau) (VP, TP),

n.a.=nicht auswertbar

getragen | Probe Konz Familienmitglieder
(ng/ul)
2 3
1A2A 0,209
1A3A 5,998
1A4A 0,049
1B2A 0,314
1B3A 0,168
1B4A 0,049
2A2B 0,007
2A3B 0,471
2A4B 0,536
2B2B 0,312
2B3B 0,013
2B4B 0,647
2C2B 0,03
2C3B 0,0008
2C4B n.a.
2D2B 1,011
2D3B 1,039
2D4B 1,691
2E2B 1,434
2E3B 0,276
2E4B 0,258
3A2A 0,881
3A3A 0,776
3A4A 0,011
3C2A 0,347
3C3A 0,021
3C4A 3,127
4A2A 0,059
4A3A 1,847
4A4A 1,304
4B2A 2,93
4B3A 5,631
4B4A 3,703
4C2A 2,062
4C3A 0,542
4C4A 4,455
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getragen | Probe Konz Trager Familienmitglieder
(ng/pl) 1 ) 3
5A2A 3,951
5A3A 3,083
5A4A 0,644
5B2B 1,118
5B3B 1,69
5B4B 1,45 TP
6A2B 8,222 KP
6A3B 0,321 TP
6A4B 0,928 TP
6B2B 0,787 TP
6B3B 2,096 TP
6B4B 1,849 TP
TA2A 0,254 KP TP TP
7TA3A 0,319
TA4A 0,0006
7B2A 0,259 TP
7B3A 0,529 TP
7B4A 1,046 TP TP
7TC2A 0,264 KP KP KP
7C3A 1,586 KP TP KP
TC4A 0,795 KP TP KP
7TD2A 0,041 KP KP KP
7D3A 0,0001 TP TP TP
7D4A 0,0001 TP TP TP
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Kleider- Probe Konz Trager Familienmitglieder

schrank (ng/pl) > 3 ;
1A2C 0,018
1A3C 0,128
1A4C 0,508
1B2C 0,01
1B3C 0,032
1B4C 0,048
2A2C 0,001 KP KP
2A3C 0,003 KP KP
2A4C 0,004 TP KP
2B2C 0,004 KP KP
2B3C 0,007 TP TP
2B4C 0,015 TP TP
2C2C 0,198 KP KP
2C3C 0,739 KP KP
2C4C 0,041 TP TP
2D2C 0,031 TP TP
2D3C 0,026 TP TP
2D4C 0,234 TP TP
2E2C 0,0003 KP KP
2E3C 0,034 TP
2E4AC 0,984 TP
3A2C 0,004
3A3C 0,061
3A4C 0,78
3c2C 0,0031
3C3C 0,0017
3C4C 0,574
4A2C 0,011
4A3C 0,036
4A4C 0,0009
4B2C 0,009
4B3C 0,021
4B4C 0,05
4C2C 0,002
4C3C 0,001
4C4AC 0,008
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Tabelle A2: Die Ergebnisse des tertiaren Ubertragungsweges im Uberblick. Mit Angaben (ber
DNA-Konzentration (Konz.) pro Probe und DNA-Profiltyp von Ubertrager (Ubertr.) und Spender.
Profile mit einer Konzentration von ,,Null“ bzw. Durchgénge, bei denen kein Profil erreicht wurde,

sind hervorgehoben. VP= Vollprofil, TP=Teilprofil, KP= Kein Profil. Durchgang (Drg.) und

Probandenzusammenstellung (PZ)

Drg.-PZ | Konz. | Ubertr. | Spender | Drg-PZ Konz. | Ubertr. | Spender
1 | U1MP1 | 0,0643 VP KP 91 | U1MP2 | 0,0434 VP KP
2 | U2MP1 | 0,0627 VP KP 92 | U2MP2 | 0,0105 KP 3 KP
3 | USMP1 |0,00457 KP KP 93 | U3MP2 | 0,0537 VP TP
4 | U4AMP1 | 0,0677 VP KP 94 | U4MP2 | 0,0705 VP TP
T U5MP1 ! VP TP 95 | USMP2 - VP TP
T U6MP1 |0,00191 VP TP 96 | U6MP2 | 0,0023 KP KP
7 [ U7TMP1 | 0,01 TP TP 97 | U7TMP2 | 0,0203 KP KP
8 | USMP1 | 0,0707 VP KP 98 | UsMP2 | 0,0321 TP KP
9 | U9MP1 |0,00158 KP KP 99 | U9MP2 | 0,0131 KP KP
1—0 U10MP1 - VP TP 100 | U10MP2| 0,0219 VP TP
T U1JA1 | 0,0054 KP KP 101 | U1JA2 | 0,00733 KP KP
12 | U2JA1 | 0,0181 TP KP 102 | U2JA2 | 0,0537 TP KP
13 | U3JA1 |0,00162 KP KP 103 | U3JA2 | 0,0081 KP KP
14 | U4JA1 | 0,0206 TP KP 104 | U4JA2 | 0,00153 KP KP
15 | U5JA1 | 0,0119 VP KP 105| U5JA2 | 0,00124 VP KP
16 | U6JA1 |0,00775 KP TP 106 | U6JA2 | 0,00279 KP KP
17 | U7JA1 |0,00248 KP KP 107 | U7JA2 | 0,00157 KP KP
18 | U8JA1 |0,00247 KP KP 108 | U8JA2 | 0,00748 KP KP
19 | U9JA1 |0,00197 KP KP 109 | U9JA2 | 0,00171 KP KP
20 | U10JA1 | 0,0193 TP KP 110 | U10JA2 | 0,00369 TP KP
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Drg-PZ | Konz. | Ubertr. |Spender| Drg-PZ Konz.. | Ubertr. | Spender
21 | UIMP3 | 0,0057 | KP KP |111| U1MP4 | 0,0007 KP KP
22 | U2MP3 | 0,0317 | VP KP |112 | U2MP4 | 0,0257 TP KP
23 | U3SMP3 | 0,003 KP KP |113 | U3MP4 | 0,0516 VP TP
24 | U4MP3 | 0,1882 | VP TP |114 | U4MP4 | 0,0289 TP KP
25 | USMP3 | 0,2019 | VP TP |115| USMP4 | 0,0744 VP TP
26 | UBMP3 | 0,0058 | KP KP [116 | U6MP4 | 0,016 KP TP
27 | U7TMP3 | 0,0102 | KP KP |117 | U7MP4 | 0,0082 KP KP
28 | UBMP3 | 0,0122 | TP KP [118 | USMP4 | 0,0296 TP KP
29 | U9MP3 | 0,0067 | KP KP [119| U9MP4 | 0,0028 KP KP
30 [U10MP3| 0,155 VP TP  [120 | U10MP4| 0,0317 TP TP
31| U1IT1 | 00221 | TP TP |121| U1I1T2 | 0,0018 KP KP
32 | U2IT1 | 00108 | TP KP |122| U21T2 | 0,0142 KP KP
33 | U3IT1 |0,00413| K KP |123| U3IT2 | 0,0271 TP KP
; U41T1 VP VP [124| U4IT2 | 0,1058 VP TP
; UsIT1 VP VP |125| USIT2 | 0,0709 VP TP
? U6IT1 | 0,0033 | KP KP [126| U6IT2 | 0,0044 KP KP
37 | U7IT1 | 0,0232| TP KP |127| U71T2 | 0,0069 KP TP
38 | USIT1 | 0,0173 | KP KP [128| U8IT2 | 0,6541 VP TP
? U9IT1 KP TP |129| U9IT2 | 0,0086 KP KP
? U101T1 VP VP 130 U10IT2 | 0,0786 VP VP
I U1DH1 | 0,0063 TP KP [131| U1DH2 | 0,0049 KP KP
42 | U2DH1 |0,00286| KP KP |132| U2DH2 | 0,00328 | KP KP
43 | U3DH1 |0,00236| KP KP 133 | U3DH2 | 0,0174 TP KP
44 | U4DH1 |0,00405| KP KP |134| U4DH2 | 0,00181 | KP TP
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Drg.-PZ | Konz. | Ubertr. | Spender | Drg-PZ Konz. | Ubertr. | Spender
45 | USDH1 |0,00612 KP KP 135| USDH2 | 0,00876 TP TP
46 | U6DH1 |0,00162 KP KP 136 | U6DH2 - KP KP
47 | U7DH1 | 0,00203 KP KP 137 | U7DH2 | 0,00821 KP KP
48 | USDH1 |0,00166 KP KP 138 | USDH2 | 0,00778 KP KP
49 | U9DH1 |0,00243 KP KP 139 | U9DH2 | 0,00294 KP KP

; U10DH1 - TP TP 140 | U10DH2 - TP TP
; U1AF1 | 0,0012 KP KP 141 | U1AF2 | 0,0099 KP KP
52 | U2AF1 | 0,0147 KP KP 142 | U2AF2 | 0,0304 TP TP
53 | U3AF1 | 0,0085 KP KP 143 | U3AF2 | 0,0518 TP KP
54 | U4AF1 | 0,1355 VP TP 144 | U4AF2 0,006 KP KP
55 | U5AF1 | 0,0251 TP TP 145 | U5AF2 0,027 TP KP
56 | UBAF1 | 0,0013 KP KP [146| U6AF2 | 0,0009 KP KP
57 | U7AF1 | 0,008 KP KP 147 | U7AF2 0,009 KP TP
58 | USIAF1 | 0,0076 KP TP 148 | USAF2 | 0,0103 TP KP
59 | U9AF1 | 0,0082 KP KP 149 | U9AF2 | 0,002 KP KP
60 | U10AF1 | 0,0252 TP VP 150 | U10AF2 | 0,0334 TP TP
61 | UIMP6 | 0,0113 KP KP 151 | 0U11T3 | 0,0243 KP TP
62 | U2MP6 | 0,0877 VP KP 152 | 02I1T3 | 0,0021 KP KP
63 | U3MP6 | 0,0955 VP KP 153 | 0U31T3 0,044 VP KP
64 | U4MP6 | 0,4063 VP TP 154 | 041T3 | 0,0488 TP VP
65 | USMP6 | 1,1539 VP TP 155| U5IT3 0,061 VP VP
66 | U6MP6 | 0,0002 KP KP 156 | U6IT3 | 0,0045 KP KP
67 | U7TMP6 | 0,0607 TP TP 157 | 071T3 | 0,0013 KP KP
68 | USMP6 | 0,0468 VP KP 158 | U8IT3 | 0,1054 VP VP

88




Drg.-PZ | Konz. | Ubertr. | Spender | Drg.-PZ Konz. | Ubertr. | Spender
69 | U9MP6 | 0,0157 KP KP 159 | U9IT3 | 0,0331 KP VP
70 | U10MP6| 0,0714 TP TP 160 | U101T3 | 0,0735 TP VP
71 | U1JA3 | 0,0021 KP KP (161 | U1DH3 | 0,0006 KP KP
72 | U2JA3 | 0,0019 KP KP 162 | U2DH3 | 0,0019 KP KP
73 | U3JA3 | 0,0108 KP KP 163 | U3DHS3 | 0,0007 KP KP
74 | U4JA3 | 0,0913 TP VP 164 | U4DH3 | 0,3399 TP TP
75 | U5SJA3 | 0,0836 VP TP 165 | USDH3 | 2,5723 VP VP
76 | UBJA3 | 0,0006 KP KP 166 | UGDH3 | 0,0172 KP TP
77 | U7JA3 | 0,0118 TP KP 167 | U7DH3 | 0,0023 KP KP
78 | USBJA3 | 0,0046 TP TP 168 | USDH3 | 0,0078 KP KP
79 | U9JA3 | 0,0346 KP TP 169 | U9DH3 | 0,0102 KP TP
80 | U10JA3 | 0,0209 TP KP 170 | U10DH3 | 0,1671 VP VP
81 | U1MP5 | 0,0183 TP KP 171| U1AF3 | 0,1641 KP VP
82 | U2MP5 | 0,0237 TP TP 172 | U2AF3 | 0,0937 VP TP
83 | U3MP5 | 0,0397 VP KP 173 | U3AF3 | 0,151 VP TP
84 | U4MP5 | 0,0085 | TP KP  [174| U4AF3 | 0,0539 TP VP
85 | USMP5 | 0,1817 VP VP 175 | USAF3 | 0,1029 KP KP
86 | U6MP5 | 0,0176 KP TP 176 | UGAF3 | 0,0044 VP VP
87 | UTMP5 | 0,0476 TP TP 177 | U7AF3 | 0,0062 TP VP
88 | USMP5 | 0,6786 VP TP 178 | USAF3 | 0,0592 TP VP
89 | U9MP5 | 0,023 TP TP 179 | U9AF3 | 0,044 KP VP
90 | U10MP5| 0,1008 VP TP 180 | U10AF3 | 0,1673 VP VP
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Tabelle A3: Die Ergebnisse des Ubertragungsversuches mit Markierungen fir Voll- und

Teilprofile (VP, TP)

in dunkel- und hellgrau mit besonderer Hervorhebung (Fett) der

Spurenverursacher  (SV) und  Hauptkomponente  (HK). Durchgang (Drg.) und
Probandenzusammenstellung (PZ), KP (Kein Profil)
Drg - PZ Konz. | Ubertr. | Spender Drg - PZ Konz. | Ubertr. |Spender
1 U1MP1 0,0643 | VP/SV KP 91 | U1IMP2 | 0,0434 | VVP/ SV KP
2 U2MP1 0,0627 | VP/SV KP 92 | U2mMP2 | 0,0105 KP KP
3 U3MP1 | 0,00457 KP KP 93 | U3MP2 | 0,0537 | VP/ HK TP
4 U4MP1 0,0677 | VPISV KP 94 | U4MP2 | 0,0705 | VP/ HK TP
5 U5MP1 0 VP/ HK TP 95 | UsMP2 0 VP/ HK TP
6 U6MP1 | 0,00191 | VP/HK TP 96 | U6MP2 | 0,0023 KP KP
7 U7MP1 0,01 TP TP 97 | U7TMP2 | 0,0203 KP KP
8 UsMP1 0,0707 | VPISV KP 98 | UsMP2 | 0,0321 TP KP
9 U9MP1 | 0,00158 KP KP 99 | U9IMP2 | 0,0131 KP KP
10 | U10MP1 0 VP/ HK TP 100 | U10MP2 | 0,0219 | VP/ HK TP
11 U1JA1 0,0054 KP KP 101 | U1JA2 |0,00733 KP KP
12 U2JA1 0,0181 TP KP 102 | U2JA2 | 0,0537 TP KP
13 U3JA1 0,00162 KP KP 103 | U3JA2 | 0,0081 KP KP
14 U4JA1 0,0206 TP KP 104 | U4JA2 |0,00153 KP KP
15 | U5JA1 | 0,0119 | VP/SV KP |105| U5JA2 |0,00124 | VPISV | KP
16 U6JAL 0,00775 KP TP 106 | U6JA2 |0,00279 KP KP
17 | U7JA1 | 0,00248 KP KP 1107 | U7JA2 (0,00157| KP KP
18 | UBJA1 | 0,00247 KP KP 1108 | U8JA2 |0,00748| KP KP
19 U9JA1 0,00197 KP KP 109 | U9JA2 |0,00171 KP KP
20 | U10JA1 | 0,0193 TP KP 110 | U10JA2 |0,00369 TP KP
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Drg - PZ Konz. | Ubertr. | Spender Drg - PZ Konz. | Ubertr. |Spender
21 | UIMP3 | 0,0057 KP KP |111 | U1MP4 | 0,0007 KP KP
22 | U2MP3 | 0,0317 |VP/IHK | KP [112| U2MP4 | 0,0257 | TP KP
23 | U3MP3 | 0,003 KP KP 113 | U3MP4 | 0,0516 | VP/HK | TP
24 | UAMP3 | 0,1882 |VP/HK | TP |[114| U4MP4 | 0,0289 | TP KP
25 | USMP3 | 0,2019 |VP/HK | TP [115| U5MP4 | 0,0744 | VP/IHK | TP
26 | UMP3 | 0,0058 KP KP 116 | U6MP4 | 0,016 KP TP
27 | U7TMP3 | 0,0102 KP KP 117 | U7MP4 | 0,0082 | KP KP
28 | UsSMP3 | 0,0122 | TP/HK KP |118| U8MP4 | 0,0296 | TP KP
29 | U9MP3 | 0,0067 KP KP 119 | U9MP4 | 0,0028 | KP KP
30 | UIOMP3 | 0,155 |VP/HK | TP |120| U10MP4 | 0,0317 | TP TP
31 | UuIT1 | 0,0221 TP TP |121| U1IT2 | 00018 | KP KP
32 | U2IT1 | 0,0108 TP KP |122| U2IT2 |00142 | KP KP
33 | U3IT1 | 000413 | KP KP |123| U3IT2 |00271| TP KP
34 | U4IT1 0 VP VP (124 | U41T2 | 0,1058 | VP/HK | TP
35 | U5IT1 0 VP VP [125| U5IT2 | 00709 | VP/HK | TP
36 | U6ITL | 0,0033 KP KP |126| U6IT2 | 0,0044 KP KP
37 | U7ITT | 0,0232 TP KP |127| U71T2 |0,0069 | KP TP
38 | U8IT1 | 00173 KP KP 128 | U8IT2 | 06541 | VP/HK | TP
39 | 09ITL 0 KP TP 129 | U9IT2 | 0,0086 KP KP
40 | U101T1 0 VP VP | 130 | U101T2 | 0,0786 | VP VP
41 | U1DH1 | 0,0063 TP KP |131| UIDH2 | 0,0049 | KP KP
42 | U2DH1 | 0,00286 | KP KP 132 | U2DH2 |0,00328| KP KP
43 | U3DH1 | 0,00236 | KP KP |133| U3DH2 | 00174 | TP KP
44 | U4DH1 | 0,00405 | KP KP |134| U4DH2 (0,00181| KP TP
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Drg - PZ Konz. | Ubertr. | Spender Drg - PZ Konz. | Ubertr. |Spender
45 | USDH1 | 0,00612 | KP KP |135| USDH2 (0,00876| TP TP
46 | UBDH1 | 0,00162 | KP KP |136| U6DH2 0 KP KP
47 | U7DH1 | 0,00203 | KP KP 137 | U7DH2 (0,00821| KP KP
48 | USDH1 | 0,00166 | KP KP |138| U8SDH2 (0,00778| KP KP
49 | U9DH1 | 0,00243 | KP KP 139 | U9DH2 [0,00294| KP KP
50 | U10DH1 0 TP TP |140| U10DH2 0 TP TP
51 | U1AF1 | 0,0012 KP KP |141| U1AF2 |0,0099 | KP KP
52 | U2AF1 | 0,0147 KP KP |142| U2AF2 | 00304 | TP TP
53 | U3AF1 | 0,0085 KP KP |143| U3AF2 | 00518 | TP KP
54 | U4AF1 | 0,355 |VP/HK | TP |144| U4AF2 | 0,006 KP KP
55 | USAF1 | 0,0251 TP TP |145| USAF2 | 0,027 TP KP
56 | UBAF1 | 0,0013 KP KP | 146 | U6AF2 | 0,0009 KP KP
57 | U7AF1 | 0,008 KP KP 147 | U7AF2 | 0,009 KP TP
58 | UBIAF1 | 0,0076 KP TP |148| U8BAF2 | 0,0103 | TP KP
59 | U9AF1 | 0,0082 KP KP 149 | U9AF2 | 0,002 KP KP
60 | U10AF1 | 0,0252 TP | VP/HK | 150 | U10AF2 | 0,0334 | TP TP
61 | UIMP6 | 0,0113 KP KP |151| U1IT3 |0,0243 | KP TP
62 | U2mMP6 | 00877 |VP/HK | KP [152| U21T3 | 00021 | KP KP
63 | U3SMP6 | 0,0955 | VP/HK KP |153| U3IT3 | 0,044 | VPIHK | KP
64 | UAMP6 | 04063 |VP/HK| TP [154| U4IT3 |0,0488| TP |VP/HK
65 | USMP6 | 1,1539 |VP/HK | TP [155| USIT3 | 0,061 VP VP
66 | U6MP6 | 0,0002 KP KP [156| U6IT3 | 0,0045 KP KP
67 | U7TMP6 | 0,0607 TP TP 157 | U71T3 | 0,0013 KP KP
68 | USMP6 | 00468 |VP/HK | KP |[158| U8IT3 | 0,1054 | VP VP
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Drg - PZ Konz. | Ubertr. | Spender Drg - PZ Konz. | Ubertr. |Spender
69 | U9MP6 0,0157 KP KP 159 | U9IT3 | 0,0331 KP VP/ SV
70 | U10MP6 | 0,0714 TP TP 160 | U10I1T3 | 0,0735 TP VP/ HK
71 U1JA3 0,0021 KP KP 161 | U1DH3 | 0,0006 KP KP
72 U2JA3 0,0019 KP KP 162 | U2DH3 | 0,0019 KP KP
73 U3JA3 0,0108 KP KP 163 | U3DH3 | 0,0007 KP KP
74 | U4JA3 0,0913 TP VP/HK | 164 | U4DH3 | 0,3399 TP TP
75 U5JA3 0,0836 | VP/HK TP 165 | USDH3 | 2,5723 VP VP
76 UBJA3 0,0006 KP KP 166 | U6DH3 | 0,0172 KP TP/HK
77 U7JA3 0,0118 | TP/HK KP 167 | U7DH3 | 0,0023 KP KP
78 U8JA3 0,0046 TP TP 168 | USDH3 | 0,0078 KP KP
79 U9JA3 0,0346 KP TP 169 | U9DH3 | 0,0102 KP TP
80 | U10JA3 | 0,0209 TP KP 170 | U10DH3 | 0,1671 VP VP
81 | U1MP5 0,0183 TP KP 171 | U1AF3 | 0,1641 KP VP/ SV
82 | U2MP5 0,0237 TP TP 172 | U2AF3 | 0,0937 | VP/ HK TP
83 | U3MP5 0,0397 | VP/HK KP 173 | U3AF3 0,151 | VP/HK TP
84 | U4MP5 0,0085 TP KP 174 | U4AF3 | 0,0539 TP VP/ HK
85 | U5MP5 0,1817 VP VP 175 | U5SAF3 | 0,1029 KP KP
86 | UBMP5 0,0176 KP TP 176 | UGAF3 | 0,0044 VP VP
87 | U7TMP5 | 0,0476 TP TP |177| U7AF3 | 0,0062 TP |VP/HK
88 | USMP5 0,6786 | VP/HK TP 178 | USAF3 | 0,0592 TP VP/ HK
89 | U9MP5 0,023 TP TP 179 | U9AF3 0,044 KP VP/ SV
90 | UIOMP5 | 0,1008 [ VP/HK TP 180 | U10AF3 | 0,1673 VP VP
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7.1  Abklrzungsverzeichnis

°C
Hg
ul
um
A
Abb.
abh.

Agua dest

BKA

bp

bzw.

ca.

CC5

cm
CXR-ET
DAD

DNA

dNTP

Drg.
EBA
EDTA

eng.

Grad Celsius
Mikrogramm
Mikroliter
Mikrometer

Adenin

Abbildung

abhangig

lat. Aqua destillatum,
destilliertes Wasser
Bundeskriminalamt
Basenpaare
beziehungsweise
Cytosin

circa
Fluoreszenzfarbstoff
Zentimeter
Fluoreszenzfarbstoff
DNA-Analysedatei
eng.: Desoxyribonucleic- acid
(Desoxyribonukleinséure)
Desoxyribonucleosid-
triphosphate
Durchgang

Hettich Zentrifuge
Ethyldiaminessigsdure

englisch
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FGA
FMG

FRET

HK
HLA

HPLC

HSL

JOE

Kap.
Konz.
KP

Q%

min
mind.

n.a.

et alia, lat.: und andere
STR-Locus

Familienmitglied

eng. Fluoreszence Resonance
Energy Transfer, Fluoreszenz-
Energietransfer

Guanin

Hauptkomponente

Human Leukocyte Antigen
eng: high performance liquid
chromatography,
Hochleistungsflissigkkeits-
chromatographie
Hauptspurenleger
2,7-Dimethoxy-4,5-Dichloro-
6-Carboxyfluorescein
Kapitel

Konzentration

kein Profil

Kilovolt

large, KleidergroRe

mannlich

medium, KleidergroRe
Minute

mindestens

nicht auswertbar



NaCl

nat.

ng

PCR

Pg
pH

PPESX®17
Pz

RFU

RNA

SDS

SecC.

sog.

STR

SV

Taq

TMR-ET

Natriumchlorid TP
naturalium U
Nanogramm Ubertr.
eng: polymerase chain Univ.
reaction, Polymerase- \%
Kettenreaktion VP
Pikogramm w.
negativer dekadischer z.B.

Logarithmus der
Wasserstoffionen-Aktivitat
(dimensionslose Zahl)
PowerPlex®ESX 17
Probandenzusammenstellung
eng. Relative Fluorescence
Unit

eng. Ribonucleic-acid,
Ribonukleinsdure
Natrium-Dodecylsulfat
Sekunde

sogenannt
Short-Tandem-Repeat
Spurenverursacher

Thymin

lat. thermophilus aquaticus,
hitzestabil
6-Carboxy-Tetramethyl-

Rhodamin
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Teilprofil

eng. unit, Enzymeinheit
Ubertrager

Universitat

vorne (Brustteil) - vorne
Vollprofil

weiblich

zum Beispiel
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