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ie Rechtsmedizin befasst sich nicht nur mit

spektakularen Todesfallen, wie dies in der

Volksmeinung angenommen und durch
wdchentliche Krimiserien am Fernsehen immer wie-
der bestatigt wird. Seit vielen Jahren unterstitzt
das Institut fur Rechtsmedizin an der Universitat
Zurich-Irchel Ermittlungsbehérden und Amter, aber
auch alle Burgerinnen und Burger bei der Klarung
rechtlicher Fragen, wo dies mit gentechnologischen
Methoden méglich geworden ist.

Es handelt sich dabei vor allem um Fragen der
Abstammung, allgemein besser als Vaterschaftsgut-
achten bekannt, und um die Untersuchung von Se-
kreten, die als Spuren am Tatort zurtickbleiben. Da-
bei stitzen sich alle Untersuchungen auf «geneti-
sche» Informationen, die interessanterweise
eigentlich stumm sind, d.h. die untersuchten DNA-
Abschnitte vermitteln keine genetische Botschaft,
sie unterscheiden sich lediglich in ihrer Lange. So-
mit mussen in keinem Fall genetisch bestimmte Per-
sonlichkeitsmerkmale offengelegt werden. Diesbe-
zuglich sind rechtsmedizinische Anwendungen sol-
cher Untersuchungen also neutral. Der nach-
weisbare Langenpolymorphismus (sog. Mini- oder
Mikrosatellitenpolymorphismen) ist aber derart
gross, dass jedes Individuum sein einmaliges DNA-
Profil besitzt, welches in der Bevolkerung nur noch
bei einem eineiigen Zwillingsgeschwister in gleicher
Art vorkame.

Die medizinisch-naturwissenschaftliche Begut-
achtung der Vaterschaft ist seit vielen Jahren eta-
bliert. Sie hat in den letzten Jahren eine enorme
Entwicklung erfahren. Die eingesetzten Methoden
verlagerten sich immer mehr von der klassischen
Blutgruppenserologie in Richtung hochspezialisier-
ter, moderner Verfahren der Molekularbiologie.
Seit Mitte 1991 werden an allen rechtsmedizini-
schen Instituten der Schweiz ausschliesslich DNA-
Analysen zur Losung strittiger Abstammungsver-
héaltnisse eingesetzt.

Die DNA (Desoxyribonukleinsaure) ist in Form
einer doppelstrangigen Spirale, aufgebaut aus vier
Grundbausteinen, den Basen Adenin, Cytosin, Gua-
nin und Thymin, in allen Zellkernen der Korperzel-
len enthalten. Im Doppelstrang stehen sich in stren-
ger Komplementaritét stets die Basen Adenin und
Thymin (A=T), respektive Cytosin und Guanin (C=G)
paarweise gegentber. Nur 3-5% der aus 3 Milliar-
den Grundbausteinen aufgebauten DNA reprasen-
tieren die eigentlichen Erbfaktoren (Gene). Die rest-
lichen 95% der DNA bleiben stumm. Da die DNA-
Merkmale an die Nachkommen vererbt werden,
eignen sie sich hervorragend fur die Abklarung
strittiger Abstammungsverhaltnisse.

Die DNA-Polymorphismen lassen sich in zwei
Gruppen unterteilen, in Sequenzpolymorphismen
und in Fragmentlangenpolymorphismen. Die Se-
quenzpolymorphismen beruhen auf dem Austausch
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Abbildung 1

Schema eines DNA-Langenpolymorphismus. Die Kombination mehrerer solcher DNA-Einzelsysteme

ergibt ein individuelles DNA-Profil. Der Strang A wurde z.B. vom Vater, der andere Strang B von der Mutter vererbt.



einzelner Basen. Im Mittelpunkt der forensischen
Hamogenetik stehen aber die Fragmentlangenpoly-
morphismen der hochpolymorphen VNTR-Loci
(= variable number of tandem repeats). lhre geneti-
sche Variabilitat beruht darauf, dass innerhalb der
DNA Abschnitte existieren, die eine unterschied-
liche Anzahl kurzer repetitiver, d.h. sich wieder-
holender DNA-Sequenzbltcke enthalten (Abbil-
dung 1). Solche repetitiven Sequenzbereiche mit
tandemartiger Organisation werden auch als Satel-
liten-DNA bezeichnet. Man unterscheidet je nach
Lange der sich wiederholenden Einheiten zwischen
Minisatelliten (100-300 Basenpaaren, bp) und Mi-
krosatelliten (1-6 bp). Der Nachweis der Minisatelli-
ten erfolgt mit sogenannten DNA-Single-Locus-Son-
den; die Darstellung der Mikrosatelliten geschieht
hauptsachlich mit Hilfe der Polymerasekettenreakti-
on (PCR). Vaterschaftsanalysen werden in der Regel
mit DNA-Single-Locus-Systemen durchgefiihrt. Mitt-
lerweile werden aber immer haufiger, so z.B. in
schwierigen Defizienz- oder Verwandtenfallen die
Untersuchungen mit PCR-abhangigen Polymorphis-
men erweitert.

Der wichtigste Schritt bei Beginn der Untersu-
chung ist die genaue Identifikation der Beteiligten
(durch guiltige Ausweispapiere) und deren Bestéti-
gung, dass die Blutentnahmerdhrchen korrekt be-
schriftet wurden. Die DNA-Extraktion und die
anschliessenden DNA-Analysen mit Single-Locus-
Sonden oder PCR-Systemen werden immer im Dop-
pel von zwei Personen unabhénig voneinander
durchgefihrt.

Fir die DNA-Analysen sind wenige Milli-
liter ungeronnenem (mittels EDTA) Blut von der
Kindesmutter, dem Kind und vom vermeintlichen
Vater erforderlich. Die Blutentnahmen beim Kind
kénnen schon bei der Geburt, z.B. aus Nabelschnur-
blut vorgenommen werden. Die Wartezeit von bis-
lang 6 Monaten entféllt, es sei denn medizinische
oder technische Grinde liessen die Blutentnahme
zu einem friiheren Zeitpunkt beim Kinde nicht zu.

Die DNA-Analysen lassen sich aber auch an an-
derem zellkernhaltigem Material durchfiihren. Mit
der Einfiihrung der Polymerasekettenreaktion wur-

de es zudem moglich, geringste Mengen biologi-
schen Materials (z.B. Haarwurzeln) oder teilweise
schon degradierte DNA noch zu typisieren. In Fallen
mit verstorbenen Beteiligten kann an wenig Rest-
gewebe, das haufig fur feingewebliche oder toxiko-
logische Untersuchungen amtlich aufbewahrt wird,
eine DNA-Analyse durchgefiihrt werden.

Mit chemiko-physikalischen Verfahren (Pro-
teinase K-Lyse/Phenol/Chloroform Extraktion) wird
aus den kernhaltigen weissen Blutzellen intakte,
sog. hochmolekulare  Desoxyribonukleinsaure
(DNA) isoliert. Anschliessend wird die DNA mit ei-
nem Enzym, einer sog. Restriktionsendonuclease,
an spezifischen Stellen in unzéhlige kleinere Stiicke
zerschnitten. Bei der DNA-Analyse zur Darstellung
von Minisatelliten wéahlt man eine Restriktionsen-
donuclease, die flankierend an den Minisatelliten,
aber nicht innerhalb dieser schneidet, da sonst die
Langenvariabilitat kaum noch interpretiert werden
konnte. Aufgrund ihrer negativen Ladung kénnen
die verschieden langen DNA-Stuicke mittels Agaro-
segel-Elektrophorese nach Lange sortiert werden.
Zur optischen Erfassung solcher Minisatelliten wird
eine natirliche Eigenschaft der DNA ausgenutzt.
Durch Erhitzen zerféallt die DNA in die beiden
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Abbildung 2 DNA-Analyse mit der Single-Locus-
Sonde MS31; M = Mutter; Kd = Kind; ?V = Putativvater,
L = Langenstandard



Einzelstrange. In kihlerer Umgebung bilden sich
die Einzelstrange wieder in perfekter Komplemen-
taritdt zum Doppelstrang zurtick. Bringt man nun
ein kurzes, zuvor z.B. radioaktiv markiertes DNA-
Stick zu den einzelstrangigen DNA-Fragmenten, so
lagert sich das kurze DNA-Stlick dort an den Einzel-
strang, wo es spiegelbildlich hinpasst.

Solche kurzen, fir diagnostische Zwecke mar-
kierten DNA-Stiicke bezeichnet man als DNA-Son-
den. Besteht eine DNA-Sonde aus Minisatelliten, so
wird sie sich an alle DNA-Fragmente, die Minisatelli-
ten der gleichen Art enthalten, anlagern und sie
dort markieren. Ein aufgelegter Rontgenfilm wird
an Stellen, wo Minisatelliten liegen und somit auch
radioaktiv markierte Sonde gebunden ist, ange-
schwarzt und das Strichmuster kann schliesslich auf
dem Film beurteilt werden. In der Regel - aufgrund
des extremen Polymorphismus - finden sich Muster
aus zwei Banden (Mischerbigkeit); solche aus einer
Bande bedeuten Reinerbigkeit (selten).

Die sog. Mischerbigkeitsraten liegen je nach Art
von Minisatellitenpolymorphismus zwischen etwa
80 — 97%. Die Kombination der Ergebnisse von vier
voneinander unabhéangigen DNA-Sonden genigt,
um eine Individualisierung jeder Person — ausser
eineiigen Zwillingen - zu erreichen. Die allgemeine
Vaterschafts-Ausschlusschance erreicht fur unver-
wandte Putativvater zudem praktisch 100%.

Die Auswertung erfolgt nach einfachen Erbre-
geln: Die kindliche DNA stammt je zur Halfte von
der Mutter und vom leiblichen Vater, d.h. eines der
beiden DNA-Merkmale im DNA-Muster des Kindes
stammt von der Mutter, das andere muss vom leibli-
chen Vater stammen.

Der Nichtausschluss wie auch der Ausschluss ist
auf dem Rontgenfilm von Auge direkt erkennbar
(Abbildung 2). Das visuelle Resultat wird objekti-
viert durch die computerunterstiitzte Messung der
Bandenlénge, die die Feststellung der Bandenh&u-
figkeit gestattet. Diese Haufigkeiten wurden fir al-
le angewendeten DNA-Systeme anhand einer min-
destens 400 nicht verwandte Personen umfassen-
den Stichprobe fir die Schweizer Bevélkerung
erhoben.

Es werden jeweils vier verschiedene voneinan-
der unabhangige DNA-Single-Locus-Systeme bei
Mutter, Kind und vermutetem Kindsvater unter-
sucht. Besteht in allen vier Merkmalssystemen eine
Ubereinstimmung zwischen einer Bande des fragli-
chen Vaters und jener Bande des Kindes, die vom
leiblichen Vater stammen muss, ist der untersuchte
Mann von der Vaterschaft nicht ausgeschlossen. Sei-
ne Vaterschaftswahrscheinlichkeit kann anschlies-
send biostatistisch berechnet werden.

Die Polymerasekettenreaktion (engl. PCR) ge-
stattet, selektiv spezifische, kurze DNA-Abschnitte,
die von zwei bekannten DNA-Sequenzen (soge-
nannten Primern) eingerahmt werden, millionen-
fach zu vermehren.

Die PCR-Technik ist die Methode der Wahl ge-
worden, um Mikrosatelliten-Polymorphismen dar-
zustellen, die zunehmend auch in der Vaterschafts-
diagnostik angewendet werden. Hierzu gehéren
die sogenannten STR-Systeme (Short Tandem Re-
peats), die repetitive Sequenzen, in der Regel vier
Basenpaare, enthalten. Die Amplifikationsprodukte
der STR-Systeme weisen Fragmentlangen zwischen
120 und 350 bp auf, die wiederum gelelektrophore-
tisch aufgetrennt werden; ihre Sichtbarmachung
kann durch verschiedene Techniken erfolgen: durch
Silberfarbung oder Markierung der PCR-Produkte
mit 2P, Biotin oder mit Fuoreszenzfarbstoffen und
anschliessendem Lasernachweis.

Abbildung 3 zeigt das Ergebnis von Vater-
schaftsanalysen mit den 3 PCR-Systemen SE33,
D21S11 und TC11. Die Markierung der PCR-Produk-
te mit verschiedenen Fluoreszenzfarbstoffen er-
moglicht die gleichzeitige Analyse und Darstellung
von mindestens drei verschiedenen PCR-Systemen
auf einem Gel.

Die Vorteile der PCR-Methode gegeniuber der
Single-Locus-Technik liegen in der raschen Durch-
fuhrbarkeit und in der Tatsache, dass noch kleinste
Mengen genomischer DNA analysiert werden kén-
nen. Nachteilig wirkt sich dagegen aus, dass die
PCR-Systeme im Vergleich zu den Single-Locus-Sy-
stemen in der Regel einen geringeren Polymorphis-
mus aufweisen. Ihre Beweiskraft und Ausschlusslei-
stung ist deshalb geringer.
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Abbildung 3
Vaterschaftsabkarung mit
den 3 PCR-Systemen SE33,
D21S11 und TC11 (von oben
nach unten); M = Mutter;
Kd = Kind; ?V = Putativvater.

PCR-Systeme werden deshalb vorerst vor allem
als Ergénzung zu den Single-Locus-Systemen in De-
fizienzféallen eingesetzt oder in Fallen, in denen
nicht genligend Untersuchungsmaterial fir die
Durchfihrung von Single-Locus-Systemen oder nur
noch degradierte DNA zur Verfligung steht.

Im Falle eines Nichtausschlusses sind die Ergeb-
nisse der DNA-Analysen beztglich ihres Beweiswer-
tes statistisch zu quantifizieren. Voraussetzung
hierfir ist die Kenntnis der DNA-Merkmalsvertei-
lung der verwendeten Polymorphismen. Diese mus-
sen aus reprasentativen, d.h. genligend grossen
adaquaten Populationsstichproben nicht verwand-
ter Individuen ermittelt werden.

In einfachen Terzettfallen (Mutter, Kind und
Putativvater) erfolgt die biostatistische Auswer-
tung nach Essen-Moller. 1986 war am Gerichts-
medizinischen Institut der Universitat Zirich nur in
76% der Nichtausschlussféalle der positive Vater-
schaftsbeweis erbracht. Die resultierende Vater-
schaftswahrscheinlichkeit liegt bei Anwendung
von vier DNA-Single-Locus-Systemen in der Regel
immer GUber dem bundesgerichtlich geforderten
Wert von 99.8% (= Vaterschaft praktisch erwiesen),
d.h. die DNA-Analysen fuhren in einfachen Terzett-

fallen immer zu einem rechtsgeniigenden Ergebnis.
Mit vergleichbarem Aufwand sind solche Schluss-
folgerungen derzeit mit keiner anderen Methodik
erreichbar.

Ausschluss von der Vaterschaft

Ein Ausschluss liegt vor, wenn beim Kind ein
DNA-Merkmal nachgewiesen wird, das weder bei
der Mutter noch beim untersuchten Mann vorhan-
den ist. Besteht in mindestens zwei der untersuch-
ten DNA-Merkmalssysteme eine Ubereinstimmung
zwischen Kind und vermutetem Vater, ist der unter-
suchte Mann mit Sicherheit von der Vaterschaft
auszuschliessen.

Die Ausschlisse sind auf dem Rontgenfilm pro-
blemlos erkennbar; bei Anwendung von vier DNA-
Systemen treten im Terzettfall immer Mehrfachaus-
schlisse auf.

Es ist auch moglich, fotales Gewebe nach einem
Abort zu untersuchen: so kann z.B. nach einer Ver-
gewaltigung mit Schwangerung, die heute in der
Regel zu einer Interruptio fuhrt, indirekt tGber eine
Vaterschaftsanalyse am fotalen Gewebe der Tater
identifiziert werden.

Pranatale Vaterschaftsdiagnostik ist zwar
grundsatzlich maoglich, wird aber aus ethischen



Grunden nur dann durchgefuhrt, wenn einerseits
die dafiir nétige Chorionbiopsie nicht allein aus die-
sem Grund erfolgt, sondern fir den Eingriff eine
klare medizinische Indikation (z.B. Verdacht auf
Missbildung) vorliegt und andererseits eine fur das
Kind negative Interessendnderung der Frau je nach
Ergebnis der DNA-Analyse nicht zur Diskussion
steht.

Es ist dank der DNA-Technologie moglich ge-
worden, einerseits alle Manner, die nicht Vater ei-
nes Kindes sind, mit Sicherheit von einer Vaterschaft
auszuschliessen und andererseits den biologischen
Vater mit an Sicherheit grenzender Wahrscheinlich-
keit zu bezeichnen. Die rechtliche Situation des Kin-
des und auch der Mutter ist damit einschneidend
verbessert worden. Auch wesentlich schwierigere
Abstammungsfalle, etwa bei verstorbenen Beteilig-
ten oder verwandten fraglichen Vatern (z.B. Bri-
dern) kénnen nun mit Erfolg durch Einbezug weite-
rer Verwandter begutachtet werden. Selbst
nachtragliche Identifikationen von Verstorbenen
sind mit dieser Methodik mdglich geworden.
Berihmtestes und berichtigtes Beispiel war 1992
die Identifizierung des Auschwitz-Arztes Josef Men-
gele durch englische Wissenschaftler.

Aufgrund ihrer Individualitat eignen sich sol-
cher DNA-Profile auch hervorragend fir die Unter-
suchung von Kriminalspuren, dem zweiten Einsatz-
gebiet gentechnologischer Erkenntnisse in der Fo-
rensik. (Abbildung 4)

Da die DNA in allen Zellkernen vorhanden ist,
kénnen aus Blutspuren, Speichel- und Spermaspu-
ren, aber auch aus Haarwurzelzellen, Knochenfrag-
menten usw. individuelle DNA-Profile gewonnen
werden, die im Vergleich den Spurenverursacher
und somit unter Umstédnden den Téater bezeichnen
lassen. Mit der sog. Polymerase-Ketten-Reaktion
(PCR) gelingt es mittlerweile auch an geringsten
Mengen (einige Milliardstelgramm DNA genuligen)
und selbst an durch Umwelteinfliisse degraderten
Kriminalspuren aussagekraftige Ergebnisse zu er-
zielen.

Abbildung 4
DNA-Analyse an Blutspur ab zerbroche-
ner Fensterscheibe nach einem Ein-

bruch. Das DNA-Profil in der Spur zeigt
Ubereinstimmung mit dem Beschuldig-

ten 1. Aufgrund der Individualitat des

Profils in der Bevolkerung ist Beschul-
digter 1 als Spurengeber Gberfiihrt. Be-

schuldigter 2 kann hingegen mit Sicher-
heit als Spurengeber ausgeschlossen
werden, weil er das notwendige DNA-
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Profil nicht besitzt.
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