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I. Einleitung

Die neuen Bestimmungen des ûberarbeiteten DNA-Profil-Gesetzesr legen

das Hauptaugenmerk auf Neuerungen in Bezug auf Zwangsmassnahmen, unter

anderem auf die Môglichkeit der Verwandtschaftssuche sowie die forensische Phâ-

notypisierung. Die Methoden der modernen forensischen Genetik prâsentieren

sich somit einmal mehr als Ermittlungsinstrumente. Dabei steht das Problem des

<Findens> im vordergrund, d.h. der Eruierung der Person, von welcher eine be-

stimmte DNA-Spur stammt. Demgegenùber weitgehend unbeachtet bleibt das Pro-

blem des <Beweisens> im Rahmen der Tatsachenfeststellung vor Gericht, insbeson-

Die Autoren danken dem Schweizerischen Nationalfonds fùr die finanzielle Unterstùtzung

(Projekt Nr. PP00P1_176720) sowie Prof. Dr. fonathan |. Koehler und Prof. Dr. Niamh Nic

Daeid fùr Literaturhinweise. Der vorliegende Beitrag beruht auf einem Vortrag, welcher am

20. Oktober 2022 an der Juristischen Fakultât der Universitât Basel gehalten wurde, aufEin-

ladung von Prof. Dr. Sabine Gless und Prof. Dr. wolfgang wohlers. Ihnen sei an dieser stelle

fiir diese Gelegenheit herzlich gedankt.

Bundesgesetz vom 20. Juni 2003 ùber die Verwendung von DNA-Profilen im Strafverfahren

und zui Identifizierung von unbekannten oder vermissten Personen (DNA-Profil-Gesetz,

sR 363).

cette réforme, a priori anodine, entraîne toute une série de conséquences dont la
mise en æuvre est chaotique, parce que la loi n'a pas été conçue pour parer à cette
hypothèse.

Ainsi, on doit désormais reconnaître au prévenu un droit au classement de
la procédure par le ministère public, lorsque les conditions d'application d,une
clause d'exemption de peine (à lèxception de I'art. 52 cp) sont réalisées au terme
de f instruction. Ce droit et sa justiciabilité devant le Tribunal fédéral découlent du
préjudice irréparable que le prévenu subit en raison de l'inscription au casier judi-
ciaire lorsqu'il est condamné mais exempté de peine par le tribunal, alors qu,il
échappe à toute inscription lorsque les mêmes conditions matérielles imposaient le
prononcé d'un classement en opportunité. Toutefois, la mise en æuvre de ce droit
aboutit au constat que seul un recours direct au Tribunal est envisageable contre le
refus du ministère public d'y procéder, ce qui n'est assurément puridéqour.

Plusieurs solutions seraient envisageables. La première, i rur* doute la plus
simple, consisterait en un revirement de jurisprudence permettant au tribunal saisi
de procéder au classement de la procédur., .n reprenant une interprétation litté_
rale de lârt. 8 al. 1 et 4 cpp. Ainsi, le refus de clasier du ministère prrbli. rr,.mpor_
terait aucun préjudice pour le prévenu qui pourrait encore obtenii un classement
devant le juge du fond et donc éviter I'inscription au casier judiciaire. Toutefois, letibunal fedéral risque fort de ne pas aller dàns cette direction car elle reviendrait
à neutraliser la volonté du législateur lorsqu'en adoptant la LC|, il a voulu que les
jugements d'exemption de peine soient inscrits au casier judiciaire. sur le pLn ré-
gislatif la LC] pourrait être modifiée pour revenir à une solution uniforme, à sa-
voir une inscription ou I'absence de toute inscription dans toutes les hypothèses.
Enfin, s'il fallait maintenir l'incohérence au sein ae ta rcJ, alors il faudrait au moins
aménager dans le cPP une voie de recours au sens de l'art. 393 cpp contre une dé-
cision formelle que le ministère public devrait rendre lorsqu'il refuse un classement
en opportunité.
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Von weitaus grôsserem Interesse ist hingegen hâufig die Frage, ob und in-

wiefern sich aus den Analyseergebnissen Hinweise ergeben, die es erlauben, zwi-

schen den verschiedenen von den Parteien behaupteten Aktivitiiten (Tâtigkeiten,

Tatablâufen) zu unterscheiden. Diese <Wertsteigerungo der Befundbewertung hat

jedoch ihren Preis: Sie erfordert zusâtzliche Fachkenntnisse, insbesondere zu Spu-

ienùbertragungsmechanismen und zum Verbleib von Spuren auf diversen Spuren-

trâgern, unter gleichzeitiger Berùcksichtigung der jeweiligen Fallumstânde. Diese

Anforderung kann sich als Engpass herausstellen, beispielsweise wenn entspre-

chende Fachkenntnisse nicht existieren, nicht zugânglich sind oder sich der Kom-

petenz der sachverstândigen Person entziehen sollten. Es stellt sich daher die Frage,

wie in einem solchen Fall zu verfahren wâre.

Gemâss einer verbreiteten Ansicht zu dieser Frage sollen sich Sachverstân-

dige doch <einfach> auf eine Befundbewertung mittels Hypothesen zur Spuren-

herkunft beschrânken, da fûr eine solche wenig mehr als Angaben zum Seltenheits-

wert der ùbereinstimmenden DNA-Merkmalskombination notwendig sei,2 und

eine solche vergleichsweise einfach vorzunehmen sei' Wie wir nachstehend nâher

ausfùhren, kann dieser Sichtweise jedoch nur widersprochen werden'

Zunâchst kônnen wir den Richtlinienvermerk Nr. 2 der ENFSl-Richtlinie

heranziehen, der sich zu dieser Frage wie folgt âussert: <wenn es (...) um Fragen be'

trefend mutmasslicher Aktivitiiten geht, ist das Fehlen von Daten oder Expertenwis-

sei zur Spurenùbertragung, zum Verbleib oder zum zufiilligen Vorhandensein der be-

trffindin Spurenart keine Rechtfertigung dafûr, Hypothesen zu Aktivitriten durch

Hypothesen der Spurenherkunfi zu ersetzen. DieWahl zwischen Hypothesen zur SPU-

reiherkunft und Hypothesen zu mutmasslichen Aktivitiiten sollte nicht von der Ver-

fùgbarkeit von Daten oder Expertenwissen beeinflusst werden, sondern ausschliess-

Iiih vom (Jmstand, dass die Berùcksichtigungvon Faktoren wie die Spurenûbertragung,

der Spurenverbleib und das zufiillige Auftreten von Spuren, die Aussagekraft der Er'

gebnisse im Kontext der Fallumstiinde entscheidend beeinflussen kônnte.>3 Die Be-

iundbewertung mit Hypothesen, die sich mit mutmasslichen Aktivitâten befassen,

ist somit nicht lediglich eine Option, sondern ein Imperativ, sofern davon auszuge-

hen ist, dass die Empfânger eines Sachverstândigengutachtens (Verfahrensleitung,

Gericht, Prozessparteien) in Ermangelung der notwendigen Fachkenntnisse selbst

nicht in der Lage sein werden, die Bedeutung der Befunde hinsichtlich der mut-

masslichen Aktivitâten zu ergrùnden. Es ist nâmlich das Risiko zu vermeiden, dass

ein hoher Beweiswert zur Frage der Spurenherkunft in unbegrùndeter Weise als be-

2 Siehe z.B. Erlâuternder Bericht zur Erôffnung des Vernehmlassungsverfahrens, Ànderung

des DNA-Profl1-Gesetzes, Bundesamt fùr Polizei fedpol, August 2019, 9'

3 S. Willis et al., Guideline for Evaluative Reporting in Forensic Science, Strengthening the Eva-

luation of Forensic Results across Europe, European Network of Forensic Science Institutes,

2015; abrufbar unter: https://enfsi.eu/wp-content/uploads/2016/09/m1-guideline.pdf (be-

sucht am: 25,1.2023), Richtlinienvermerk Nr. 2, 13 (frei ùbersetzt)'

dere die Frage, welche schlùsse berechtigterweise gezogen werden kônnen, wenn
eine bestimmte Person mit einer DNA-spur in verbindung gebracht wird. Ange-
sichts des investigativen schwerpunkts der derzeitigen Regulierungsbestrebunjen
mag der Eindruck entstehen, dass die Lôsung des problems des <Findens, gleiih-
zeitig das Beweisproblem lôse.

Im Rahmen unseres vorliegenden, zweiteiligen Beitrags zeigen wir auf, wes-
halb dieser Auffassung entschieden widersprochen werden muss. Aufgrund einer
DNA-Profilùbereinstimmung kann nâmlich nicht direkt auf die spurenherkunft
geschlossen werden, geschweige denn aufdie Tâterschaft. Im erstàn Teil unseres
Beitrags haben wir die hierfùr relevanten, fùr sâmtliche Sach- und Indizienbeweise
geltenden Prinzipien und Denkgesetze vorgestellt. Im hier vorliegenden zweiten
Teil befassen wir uns mit einigen regelmâssig auftretenden und gleichzeitig hâufig
ùbersehenen schwierigkeiten, die sich bei der Anwendung der grundlegenden prin-
zipien der evaluierenden Befundbewertung ergeben. wir beginnen mit der Erôr-
terung der Problematik von nicht interpretierbaren Befunden (Abschnitt II.) sowie
der Befundbewertung in Fâllen, in welchen keine DNA nachgewiesen worden ist,
obwohl aufgrund der umstânde des Einzelfalls das Gegenteil zu erwarten gewesen
wâre (III.). Anschliessend nehmen wir uns der Frage an, wie das Fehlerpotenzial
den Beweiswert beeinflusst und welche argumentativen Konsequenzen und prak-
tischen Handlungsanweisungen sich daraus ergeben (IV.). Im weiteren befassen
wir uns kritisch mit den konzeptuellen unzulânglichkeiten der in gewissen sach-
verstândigenkreisen propagierten Haltung, spuren kônnten alleine aufgrund von
Ergebnissen von DNA-Profilanalysen eindeutig bestimmten personen zugeord-
net - d. h. individualisiert - werden (v.). Im letzten Abschnitt widmen wir uns der
Befundbewertung bei komplexen Spuren(profilen), wofûr mittlerweile moderne,
rechenintensive Methoden zur Anwendung kommen (vI.). Insgesamt kommen wir
zum Schluss, dass der hohe Regulierungs- und standardisierungsgrad der DNA-
Profrranalyse keineswegs bedeutet, dass die Ergebnisverwendunguber allezweifel
erhaben ist, d. h. zu verhindern vermag, dass ûbertriebene und realitâtsfremde Aus-
sagen in gutachterlichen Berichten Eingang in Gerichtsurteile finden.

II. NichtinterpretierbareBefunde

Im ersten Teil dieses Beitrags haben wir dargelegt, dass der Bewertung von
Ergebnissen von DNA-Profilanalysen derzeit (noch) hâufig, zumindest in einem
ersten Schritt, Hypothesen der Spurenherkunft zugrunde gelegt werden. wir ha-
ben ebenfalls gesehen, dass die Frage der spurenherkunft ftr die Gesamtbetrach-
tung des Einzelfalls jedoch nur von relativ begrenztem Interesse ist, nicht zuletzt
wenn eine bestimmte Person, deren DNA-profil mit dem profil der spur ùberein-
stimmt, die Spurenherkunft gar nicht bestreitet.
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weiskrâftig fûr Hypothesen zu mutmasslichen Aktivitâten <uminterpretiert> wird.4

Daraus ergibt sich, dass in Fâllen, in welchen ein Gericht mutmassliche Aktivitâten
zu beurteilen hat, Sachverstândige den Befund hinsichtlich dieser Aktivitâten je-
doch nicht zu bewerten vermôgen oder gewillt sind, der Befund hinsichtlich der
Haupt- bzw. Nichthaupttatsache als nicht interpretierbar undsomit frir die Entschei-
dungsfindung auch als nicht verwertbar zubetrachten ist.s

ungeachtet dieser Bedenken hâlt sich in gewissen Kreisen dennoch die Auf-
fassung, eine Befundbewertung mit Hypothesen zur spurenherkunft sei als <stan-
dardoption> ausreichend. Man kônne, so die Auffassung, Sachverstândige vor Ge-
richt bei Bedarf ja einfach mùndlich fragen, welche Hinweise sich aus dem
Beweiswert bezùglich der spurenherkunft zu Fragen mutmasslicher Aktivitâten
ergeben wùrden. Auch dieser Ansicht kônnen wir nur vehement widersprechen.o
Die Befundbewertung mittels Hypothesen, die mutmassliche Aktivitâten betref-
fen, ist in der Regel anspruchsvoll und lâsst sich ad hoc nicht fundiert vornehmen.
Abhângig von den jeweiligen Fallumstânden und den von den beteiligten parteien
vorgebrachten spezifischen Aktivitâten ist nâmlich die relevante FaJhliteratur zu
sichten und abzuklâren, ob der wissenschaftliche Kenntnisstand zur problematik
der spurenùbertragung, zu dem Spurenverbreib sowie dem zufâlligen Auftreten
von Spurenmaterial ausreicht, um eine belastbare Befundbewertungvorzunehmen.
Denn sind entsprechende Erfahrungssâtze inexistent oder nicht offengelegt, lâsst
sich nichts ûber die Beweiskraft sagen,T was den Befund uninterpretierùar und un-
verwertbar macht.

III. Zum Beweiswert in Fâllen, in welchen keine (tibereinstimmende)
DNA festgestellt werden konnte

Abschnitt v.1 des ersten Teils dieses Beitrags befasste sich mit der Frage, in
welchen Fallkonstellationen und weshalb Hypothesen ùber mutmassliche Aktivi-
tâten gegenûber Hypothesen zur spurenherkunft vor zuziehen sind. Ein in diesem
Zusammenhang wichtiges Argument haben wir bis anhin jedoch noch nicht er-

Fùr eine nâhere Besprechung der Thematik der unbestrittenen Spurenherkunft siehe auch
G. lackson/A. Biedermann, <sourceo or <Activity> what is the level of issue in a criminal
trial?, Significan ce 16(2)120t9, 36.
A. Biedermqnn/K' Kotsoglou, (UnJlnterpretability in expert evidence: an inquiry into the
frontiers ofevidential assessment, Quaestio facti - International Journal on Evidential fegal
Reasoning 3/2022, 481.

l. vuille' in: Y. Jeanneret/A. Kuhn/c. perrier Depeursinge (Hrsg.), commentaire romand,
Code de procédure pénale suisse, 2. Aufl., Basel 2019, Art. l87 N 5a.
siehe hierzu auchR. Bender/R. Hiicker/v. schwarz,Tatsachenfeststellung vor Gericht, 5. Aufl.,
Mùnchen 2021, 168 (Rn. 699).
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wâhnt: Hypothesen, die sich auf mutmassliche Aktivitâten beziehen, sind insbe-

sondere auch dann zu berûcksichtigeî,weîîkeine DNA festgestelltwerden konnte'

Hypothesen zur spurenherkunft sind in solchen Fâllen nâmlich zweifelsohne ge-

genstandslos: wo nichts detektiert wurde, stellt sich auch keine Herkunftsfrage.

Anders verhâlt es sich hingegen mit Fragen betreffend mutmassliche Akti-
vitâten. Was nabwesende> DNA aber konkret zu beweisen vermag, lâsst sich von

vornherein - d. h. ohne formale Evaluierung - nicht sagen. Das weit herumgereichte

Diktum <Das Fehlen von (passenden) Spuren ist kein Beweis fûr die Abwesenheit

(der beschuldigten Person) am Tatort>8 ist nâmlich nicht immer zutreffend. Auch

liest sich in manchen Strafakten, die Tatsache, dass an einem bestimmtenOrtkeine

mit dem Verdâchtigen ùbereinstimmende DNA gefunden wurde, habe einen neu-

tralen Wert.
Solche Beteuerungen bedùrfen einer kritischen Betrachtung, wobei den

Fallumstânden einmal mehr Beachtung zu schenken ist. Ist beispielsweise aufgrund

der Fallumstânde zu erwarten, dass an einem bestimmten Ort mit der verdâchti-

gen Person ùbereinstimmende DNA festzustellen sein sollte (unter der Annahme,

dass die verdâchtige Person die Tat verûbt hat), dann jedoch keine DNA gefunden

wird, so muss diese Feststellung logischerweise die Ûberzeugung stârken, dass die

verdâchtige Person tatunbeteiligt ist - dies aufgrund der Erwâgung, dass dasFeh-

len von ûbereinstimmender DNA besser mil der Hypothese der Nichttâterschaft

vereinbar ist.
Der australische Fall R. v. Drummondverdeutlicht diese Ûberlegung.e In die-

sem Fall geht es um den schweren tâtlichen Angriff(versuchte Entfthrung) auf eine

]ugendliche aufoffener Strasse. Dem Angreifer gelang die Flucht, dennoch konnte

rasch ein verdâchtiger, D., festgenommen werden. D. konnte ausfindig gemacht wer-

den, weil sich das Opfer das Nummernschild des Fahrzeugs des Angreifers merken

konnte. An der Bekleidung von D. sowie an jener des opfers wurden zeitnah DNA-

Proben entnommen. Es konnte jedoch weder in der Probe von D.s Bekleidung noch

in jener von der Bekleidung des Opfers iibereinstimmende Fremd-DNAlo festge-

stellt werden, d. h. DNA, welche mit dem Opfer bzw. mit D. ûbereinstimmt. D. wurde

zunâchst verurteilt, weil die Geschworenen der Meinung waren, dass das Fehlen der

DNA ihn nicht entlaste. Das Berufungsgericht hingegen sprach ihn frei, da es fest-

stellte, dass das DNA-Untersuchungsergebnis den Geschworenen auf eine Weise

prâsentiert worden war, welche die Geschworenen hâtte irrefûhren kônnen.

8 Freie Ubersetzung der englischen Redewendung <The absence of(matching) evidence is not
evidence ofabsenceo.

9 R. v. Adrian Shane Drummond, Supreme Court of South Australia - (2013) SASCFC 135;

R. v. Adrian Shane Drummond (No. 2), Supreme Court of South Australia - (2015) SASCFC

82.
10 Wir sprechen von Fremd-DNA, wenn in einer Probe von einer bestimmten Person DNA fest-

gestellt wird, deren Profi1 mit dem DNA-Profil dieser Person jedoch nicht ûbereinstimmt.
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Die Fragen-Trias kann uns helfen, die Ergebnisse der DNA-Profilanalyse
hinsichtlich der von der Anklage und der Verteidigung vertretenen Ansichten bes-
ser zu verstehen. Beginnen wir mit der Sichtweise der Verteidigung und, als Bei-
spiel, dem Untersuchungsergebnis der Probe, welche der Bekleidung von D. ent-
nommen wurde. Unter der Annahme, dass eine andere mânnliche Person als
D. versucht hat, die Jugendliche zu entfùhren, d. h. D. nichts mit dem Fall zu tun
hat, kann D. als beliebige unbeteiligte Person betrachtet werden. Unter dieser An-
nahme ist es nicht erstaunlich,keine mIt dem Opfer ùbereinstimmende Fremd-DNA
festgestellt zu haben. Anders ausgedrùckt, die Wahrscheinlichkeit des Untersu-
chungsergebnisses unter der Annahme, dass D. nicht der Tâter ist, ist sehr hoch.
Kontrastieren wir diese Beurteilung nun mit der Sichtweise der Anklage. Unter der
Annahme, dass D. der Tâter ist, wâre in erster Linie zu erwarten, dass sich in der
Probe DNA finden lâsst, die mit dem Opfer ùbereinstimmt; keine ùbereinstimmende
DNA zu finden, ist demzufolge weniger wahrscheinlich. Fùr die Zwecke unserer Dis-
kussion hier ist es nicht notwendig, uns auf genaue Zahlenwerte festzulegen.rl Das
Konzept der Grôssenordnung ist hingegen wesentlich: Der Befund ist mit dem
Standpunkt der Verteidigung besser vereinbar als mit dem Standpunkt der Anklage.
Somit spricht das Ergebnis der DNA-Profilanalyse fùr die Hypothese der Verteidi-
gung, im Vergleich zur Hypothese der Anklage; es ist somit entlastend.

Nun liesse sich natùrlich einwenden, dass die soeben ausgefùhrten ûberle-
gungen nur unter der Annahme haltbar sind, dass ein Fehler ausgeschlossen werden
kann. Das heisst, aufgrund irgendeiner technischen Panne sei allfâllig vorhandene
DNA des Opfers der Detektion entgangen. Somit wâre der Befund <fehlende ùberein-
stimmende DNA>, unter der Annahme der Hypothese der Anklage - wonach D. der
Tâter ist - genauso gut vereinbar mit der Hypothese der Verteidigung, und daher ins-
gesamt nicht mehr entlastend, sondern neutral. Einer solchen Argumentationsweise
muss jedoch aus zwei Grûnden skeptisch begegnet werden. Erstens ist festzuhal-
ten, dass die Fehlerproblematik erst post hoc eingebracht wird, d. h. nachdem das
Untersuchungsergebnis vorgelegen hatte. Die Tendenz, Hypothesen im Lichte der
Ergebnisse (anzupassen> oder eine <Erklârung>l2 fûr das Ergebnis zu <konstruie-
ren>, wird auch als post-hoc-Rationalisierung bezeichnetr3 und ist zu vermeiden.

1l Fùr einevertiefte Besprechung siehe beispielsweiseD.Taylor,The Evaluation ofExclusionary
DNA Results: A Discussion of issues in À v. Drummond, Law, Probability & Risk l5(3)/2016,
175.

12 ZurUnterscheidung derBegriffe Hypothese undErklârungsiehe auchAbschnitt V.2 des ers-
ten Teils dieses Beitrags.

13 Siehez.B. G. Jackson/C. Aitken/P. Roberts, Case Assessment and Interpretation of Expert Evi-
dence: Guidance for fudges, Lawyers, Forensic Scientists and Expert Witnesses, Practitioner
Guide No. 4, Royal Statistical Society, 2014, abrufbar unter: https://rss.org.uk/RSS/media/
FiieJibrary/Publications/rss-case-assessment-interpretation-expert-evidence.pdf (besucht
am:25.1.2023).
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Zweitens ist Kohârenz gefordert: Denn nimmt man an, was in der Praxis derzeit be-

dauerlicherweise der Regelfall ist, nâmlich dass das Fehlerrisiko vernachlâssigbar

ist, wenn die DNA den Verdâchtigen belastet, so muss man auch annehmen, dass

das Fehlerrisiko vernachlâssigbar ist, wenn die DNA den Verdâchtigen entlastet!

IV. Das ungelôste Fehlerproblem

Fûr vollstàndige DNA-Profile ergeben sich bekanntlich leicht Seltenheits-

werte - und somit Merkmalswahrscheinlichkeiten - in der Grôssenordnung von
eins zu mehreren Milliarden. Bei Berùcksichtigung von Hypothesen zur Spuren-

herkunft kônnen daraus, so scheint es, mùhelos Beweiswerte im Milliardenbereich
resultieren. Diese Darstellung von DNA-Befunden tâuscht jedoch ùber die Tatsa-

che hinweg, dass die weitherum angepriesenen Zahlenwerte im Millionen- und
Milliardenbereich, und darùber hinaus, lediglich kûnstliche Charakterisierungen
des Beweiswerts darstellen, weil sie die Môglichkeit eines Fehlers ignorieren. Es

drângt sich daher unter anderem die Frage auf, wie sinnvoll es ist, in Sachverstân-

digengutachten Ergebnisse in der erwâhnten Grôssenordnung auszuweisen. Um
dieser Frage nachzugehen, befassen wir uns im vorliegenden Abschnitt zunâchst

mit einer Begriffseingrenzung und, soweit hierzu Kenntnisse existieren, mit der

Hâufigkeit von Fehlern. Anschliessend gehen wir darauf ein, wie mit der Fehler-

problematik bei der Befundbewertung umzugehen ist, d.h. wie - aus rationaler

Sicht - das Fehlerpotenzial den Beweiswert beeinflusst.

l. Zum Begriffdes Fehlers und zu der Hâufigkeit von Fehlern

Die Fehlerproblematik ist grundsâtzlich keine Unbekannte, sollte sie doch

auch der breiten Ôffentlichkeit durch hoch mediatisierte Fâlle wie das <Phantom

von Heilbronn>ra oder dem australischen Fall <Farah fama>rs bekannt sein' Schreib-

14 Siehe z. B. <Der Spiegel>r, Ermittlungspanne, <Phantom-Môrderin> ist ein Phantom, 27.03.2009'

abrufbar unter: https://www.spiegel.de/panorama/justiz/ermittlungspanne-phantom-moer-
derin-ist-ein-phantom-a-6l5969.html (besucht am: 25. l. 2023).

15 Farah )ama wurde 2008 in Australien wegen Vergewaltigung verurteilt aufgrund einer Probe,

die im Genitalbereich einer Frau erhoben wurde, die bewusstlos in der Toilette eines Nacht-

clubs aufgefunden worden war und sich an nichts mehr erinnern konnte. In der Probe wurde
DNA festgestellt, die mit lama iibereinstimmte. Jama wurde 2009 im Berufungsverfahren

freigesprochen. Eine Untersuchungskommission stellte spâter fest, dass die Spur, die den Ver-

urteilten belastete, durch eine Ubertragung von Jamas DNA aufdas Spurensicherungsmate-

rial entstand, welches am Opfer zur Anwendung kam. Siehe Ë H. R . Vincent,Inquiry into the

circumstances that led to the conviction of Mr Farah Abdulkadir Jama, Victoria Department
offustice 2010.
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fehler, Materialùbertragungen zwischen Proben, das Vertauschenvon Proben, tech-
nische Pannen usw. sind alles in einem gewissen Sinne <Fehler>. Dennoch ist die
allgemeine Studienlage zum Fehlerproblem derzeit noch sehr dùrftig. Beispiels-
weise befassen sich manche Studien lediglich mit einer breit definierten Fehler-
quote, d. h. ohne Unterscheidung zwischen unterschiedlichen Fallkonstellationen
wie Materialûbertragung zwischen Proben, verunreinigungen durch Personal am
Tatort oder im Labor usw. Solche vorkommnisse, wenn auch unerwùnscht, sind
fûr die verfahrensleitung und das Gericht jedoch nur von begrenztem Interesse.
Eine Verunreinigung durch Laborpersonal lâsst sich beispielsweise relativ leicht
erkennen, sofern das DNA-Profil der Person im sog. <Staff-Index>r6 gespeichert ist.
Die tatsâchlich kritischen Vorfâlle sind hingegen hâufig kaum erkennbar, wenn
nicht (unJglùckliche Umstânde hinzutreten.

Diese Erfahrung machte Lukis Anderson, der zttmTatzeitpunkt nachweis-
lich im Spital in Behandlung war, nachdem er zuvor in der Innenstadt von san Jose
betrunken umgefallen war.r7 Unter den Fingernâgeln eines Mordopfers - das in
derselben Nacht starb - wurde ein DNA-Profil festgestellt, das mit dem DNA-pro-
fil von Anderson ûbereinstimmte. Anschliessend konnte rekonstruiert werden, dass
dieselben Sanitâter, die Anderson ins spital ûberfthrten, einige Stunden spâter ver-
suchten, am Tatort das Opfer wiederzubeleben, und dabei Andersons DNA auf das
Opfer ûbertrugen.

Angesichts der hôchst idiosynkratischen Natur von Einzelfâllen scheint es
daher weder môglich noch sinnvoll, eine allgemeine und abstrakte Fehlerquote,
d. h. bezogen auf den gesamten Fachbereich der forensischen Genetik, zu erheben.
Doch selbst wenn sich ein berichterstattendes Labor nur auf das Fehlerpotenzial
seiner eigenen internen Prozesse konzentriert, ergeben sich schwierigkeiten. Denn
abgesehen von Qualitâtsunterschieden zwisciren Laboren, kann das eualitâts-
niveau im Laufe der Zeit innerhalb ein und desselben Labors variieren. Das Fehler-
potenzial ist somit permanent zu ûberwachen, was mit erheblichem Aufwand
verbunden ist. Laboren sollte dies jedoch nicht als vorwand dienen, sich der Feh-
lerproblematik insgesamt zu verweigern.

Erwâhnenswert in diesem Zusammenhang ist eine von der Abteilung ftir
biologische spuren des niederlândischen forensischen Instituts (NFI) durchge-

l6 Der <Staff-Index> bezeichnet eine zu Qualitâtssicherungszwecken,vom DNA-Informations-
system getrennt gefùhrte Sammlung von DNA-Profilen von tatortberechtigten Personen im
Strafverfahren (Art. ll der DNA-Profil-Verordnung vom 3. Dezember 2004, SR 363.1). Zu
einer Studie zum Auftreten von Verunreinigungen durch Polizei- und Laborpersonal in der
Schweiz siehe P. Basset/V. Castella, Lessons from a Study ofDNA Contaminations From Po-
lice Services and Forensic Laboratories in Switzerland, Forensic Science International: Gene-
tics 33l20l8, 147.

17 Siehe u. a. The Marshall Project, https://www.ihemarshallproject.orgl20lSl04ltglftamed-for-
murder-by-his-own-dna (besucht am: 25. l. 2023).
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fthrte Studie. Die Arbeit befasst sich mit den im Zeltraum der |ahre 2008 bis 2012

beim NFI festgestellten Fehlern, einschliesslich deren tatsâchlichen und potenziel-

len Auswirkungen, sowie dem Umgang mit Fehlerzahlen in der Kommunikation
mit der Justiz.rs Es handelt sich im Ûbrigen um eine der wenigen Studien, in wel-

cher die Autoren die Fehlerhâufigkeit nicht nur quantitativ zu erfassen versuchten,

sondern die Ergebnisse anschliessend auch verôffentlicht haben. Die dabei ausge-

wiesene Fehlerquote liegt zwischen 0,3 und 0,4o/o.te Zu einem âhnlichen Ergebnis

kommt ein aktueller Bericht des Home Office des Vereinigten Kônigreichs, in wel-

chem, je nach Fehlerursache, die Rate erkannter Fehler mit bis zu 0,2o/o beziffett
wird.2o

2. Warum dem Fehlerpotenzial Rechnung zu tragen ist

Die Fachliteratur, insbesondere die der forensischen Statistik, hat wiederholt

dargelegt,2r dass das Fehlerpotenzial den Beweiswert wie folgt beeinflusst: je klei-
ner die Wahrscheinlichkeit der zufâlligen Merkmalsûbereinstimmung, im Vergleich

zur Wahrscheinlichkeit eines Fehlers, desto geringer der Einfluss des Seltenheits-

werts auf den Beweiswert. Das heisst, vereinfacht gesagt, die Fehlerwahrscheinlich-

keit rûckt in den Vordergrund.
Konkret ergibt sich daraus, dass in Fâllen, in welchen die Fehlerwahrschein-

lichkeit in der Grôssenordnung von maximal eins zu ein paar Tausend (oder Zehn-

tausend) angesetzt werden muss - denn realistischerweise kann sie kaum im Be-

18 A. D. Kloosterman/M. Sjerps/A. Quak, Error Rates in Forensic DNA Analysis: Definition, Num-

bers, Impact and Communication, Forensic Science International: Genetics 1212014,77.

lg Kloosterman/Sjerps/Quak (Fn. 18),80. Es ist anzumerken, dass sich diese Fehlerrate aufalle
im System erfassten Fehlermeldungen bezieht; daraus folgt nicht, dass jeder dieser Fâlle ne-

gative Auswirkungen auf das betreffende Strafverfahren hatte oder ein konkretes Risiko ei-

nes Iustizirrtums darstellte. Die Autoren halten ausserdem fest, dass die ermittelte Fehlerrate

zum Zeitpunkt ihrer Studie mit den Fehlerraten verschiedener medizinischer und/oder ge-

netischer Labore vergleichbar isi.
20 Home Ofice/National Police Chiefs' Council, Forensic Information Databases, Strategy Board,

Annual Report 2 020 -2021, Apr ll 2022, Table 4, 25.

2I Interessierte Leser finden eine zugângliche Darstellung der mathematischen Erschliessung

der Fehlerproblematik in W. C. Thompson/F. Taroni/C. Aifften, How the Probability of a False

Positive Affects the Value of DNA Evidence, Journal of Forensic Sciences 4812003,47. Siehe

auch D.A. Berry,DNA Fingerprinting: A Review of the Controversy: Comment, Statisticai

Science, g(2)fi.994,252: J. J. Koehler, Why DNA Likelihood Ratios Should Account for Error
(Even When a National Research Council Report Says They Should Not), Jurimetrics37l1997,
425; I. J. Koehler/A. Chia/5. Lindsey, The Random Match Probability in DNA Evidence: Irre-

levant and Prejudicial? lurimetrics 35/1995, 201.
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reich von eins zu einer Milliarde oder kleiner Iiegenzz - auch der Beweiswert nur
hôchstens im Bereich von ein paar Tausend (oder Zehntausend) liegen kann. Zabell
resùmiert daher treffend, odass letztlich die Beweiskraft durch die Môglichkeit einer
irrtùmlichen Assoziierung begrenzt vvird, sei es aufgrund eines schreibfehlers, eines
versehentlichen Austauschs von Proben oder was auch immer> und konstatie rt: <Lei-
der kann die sirenenhafte Anziehungskraft vermeintlich astronomisch kleiner Wahr-
scheinlichkeiten oft dazufûhren, dass man ihre praktischen Grenzen i)bersieht.>zt

Es ist daher keineswegs so, dass nicht bekannt wâre, wie das Fehlerpoten-
zial mit der Merkmalswahrscheinlichkeit zu verknùpfen ist und welche Bedzutung
dem Fehlerpotenzial in der Befundbewertung zukommt. Das Fehlerpotenzial ist
sozusagen <der Elefant im Raum>.2a Dennoch beschrânkt sich die forensische Ge-
netik derzeit noch weitgehend aufdie vergleichsweise einfach zu quantifizierende -
in der Befundbewertung jedoch sekundâre - Merkmalswahrscheinlichkeit. Die
einschlâgig in sachverstândigengutachten angegebenen Ergebnisse sind somit le-
diglich als kùnstliche, sprich realitâtsfremde Charakterisierungen des Beweiswer-
tes anzusehen. Fùr eine realistische Befundbewertung ist es daher unerlâsslich, sich
der Fehlerproblematik nicht lânger zu verschliessen.

Die Fehlerproblematik im Zusammenhang mit forensischen DNA-profil-
analysen findet trotz deren nicht von der Hand zu weisenden wichtigkeit, abgese-
hen von einigen wenigen akademischen Beitrâgen, in der praxis so gut wie keine
Beachtung. sogar die Empfehlungen der DNA-Kommission der International so-
ciety for Forensic Genetics geben dies mit folgendem Hinweis offen zu: <Es wurde
davon ausgegangen, dass der DNA-Prozess fehlerfrei war, wos, wie wir wissen, nicht
der Fall ist. Dieser Aspekt ist nicht ideal und macht es umso wichtiger, zu betonen,
dass wir nur ùber den wert der Ergebnisse unter unseren Annahmen berichten.>2s

Nach unserem Dafûrhalten sollte die Fehlerproble matlk proaktir von jenen
Kreisen angegangen werden, von welchen die problematik in erster Linie ausgeht:
den mit der Untersuchung und der Analyse betrauten Dienststellen und -leistern
(DNA-Analyselaboren). Das Argument, es stehe jeder verfahrensbeteiligten partei
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22 Das Problem ist empirischer Natur, denn kein Labor kann behaupten, es habe bereits Milli-
arden von Analysen unter kontrollierten Bedingungen vorgenommen und dabei die Fehler-
rate erfasst. Beispielsweise wird im oben erwâhnten Bericht des Home Office (Fn. 20) die Feh-
lerquote der forensischen Dienstleister bei der Interpretation von DNA-profilen von
Verdâchtigen mit ca. 0,004% angegeben.

23 s. L. Zabell, Book Review: statistical DNA Forensics: Theory, Methods and computation, by
wing Kam Fung and Yue-Qing Hu, Law' probability and Risk 1112012,105, r09 (frei ùber-
setzt).

24 P Gtl/, Misleading DNA Evidence, Reasons for Miscarriages of Justice, London2014, rj7.
25 P. Gill et al , Assessing the Value of Forensic Biological Evidence - Guidelines Highlighting

the Importance of Propositions: part I: Evaluation of DNA profiling comparis-ons Given
(SubJSource Propositions, Forensic Science International Genetics 36120À,189,201 (frei
ûbersetzt).

doch grundsâtzlich offen, vor Gericht die Fehlerproblematik bei Bedarf aufzugrei-

il, ùi.tr.,tgt hingegen nicht. Es genûgt, sich vor Augen zu fùhren' dass vielen

p-ror.rrU"t.iiigten àlË Materie schlicht zu wenig bekannt ist. Zudem fehlen ihnen

tlaufig di. fùr die Beurteilung der Integritât des Untersuchungsprozesses notwen-

âig.n'Hin,.rgrundinformationen, entweder weil sie unzulânglich dokumentiert

*ira.n oa.r iricht ohne weiteres zugânglich sind. Der status quo ist auch insofern

unl.f.iedlg.nd, als dass durch die Ausklammerung der Fehlerproblematik der fal-

sche Eindruck entstehen kann, die Wahrscheinlichkeit eines Fehlers sei insgesamt

vernachlâssigbar gering. 26

Die Rechtspraxis in der schweiz istvon einem offenen umgang mit Fehlern

leider noch weit entfernt. Obwohl akkreditierte Labore bereits jetzt Konformitâts-

verletzungen dokumentieren mûssen, sind den in strafverfahren involvierten Par-

teien sow[ der breiteren Ôffentlichkeit so gut wie keine Informationen zur Fehler-

problematik in den jeweiligen DNA-Analyselaboren zugânglich.21 Es lâsst sich

àaher auch nur schwerlich oder gar nicht beurteilen, wie viel Glauben einem be-

stimmten Untersuchungsergebnis zu schenken ist.28 Insofern ist es bedauerlich'

dass der Gesetzgeber .r in d.t laufenden Reform des DNA-Profilgesetzes einmal

mehr versâumt hat, sich der Fehlerproblematik anzunehmen'

3. Zum Umgang mit dem Fehlerpotenzial

Die Fehlerproblematik sollte nicht dahingehend verstanden werden, dass es

ausreiche, vor Geiicht zu behaupten, es bestùnde ein allgemeines Fehlerpotenzial,

aufgrund dessen Ergebnisse von DNA-Profilanalysen per se als gegenstandslos zu

betiachten seien.zs Vielmehr muss fallbezogen argumentiert werden, d. h., die Môg-

lichkeit eines Fehlers muss sich substanziieren lassen. Parteien, welche die Fehler-

problematik aufzuwerfen gedenken, sind daher gutberaten, kritischen-Fragenvor-

zugreifenund die fûr einé Konkretisierung des Fehlerpotenzials im Kontext des

voiliegenden Falles notwendigen Argumente bereitzustellen'

Um
sein

vernachlâssigbar zu sein, mùsste die Fehlerwahrscheinlichkeit rein rechnerisch kleiner

als die Merktalswahrscheinlichkeit, was gemâss dem derzeitigen Kenntnisstand nicht

empirisch dargelegt werden kann und somit als nicht plausibel anzusehen ist'

las clei.he giit fù sâmtliche anderen forensischen Untersuchungsbereiche (2. B. Daktylos-

kopie, WerkJeugspuren, Handschriftenuntersuchung, digitale/elektronische Spuren usw.).

A.'Biedermann/]. Vuille, Bewertung von DNA-Untersuchungsergebnissen aus der Sicht von

Gerichten und Sachverstândigen: wie viel von unserer wahrnehmung kônnen wir ofûr wahr

nehmeno?, ZSrrF. 2oll, 27 I ff .
siehe z. B. A. Bietlermann/J. vuitle/F. Taroni, Apptécter le risque d'erreur lors d'une analyse

ADN: de la nécessité d'être concret, AJP 2013' 7217

L6

27

28

29
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Um der Môglichkeit eines Fehlers Rechnung zu tragen, ist es hingegen nicht
notwendig, Fehlerwahrscheinlichkeiten exakt zu quantifizieren. Wie im Unterab-
schnitt IV.2 erwâhnt ist es ausreichend, die Grôssenordnung der Wahrscheinlich-
keit eines Fehlers im Vergleich zum Seltenheitswert der Merkmalsûbereinstim-
mung zu beurteilen. Dies ist umso leichter, je kleinere - und daher empirisch
ohnehin immer schwieriger zu rechtfertigende - Merkmalswahrscheinlichkeiten
im Sachverstândigengutachten proklamiert werden.30 Anschliessend ergeben sich
zwei Optionen:

L Man kann sich auf keine Fehlerwahrscheinlichkeit festlegen, auch nicht in
einer qualitativen Grôssenordnung: In einem solchen Fall kann nichts ùber
den Beweiswert gesagt werden. Damit mùsste das Ergebnis der DNA-Pro-
filanalyse als uninterpretierbar und somit als nicht verwertbar bezeichnet
werden.

2. Man ist gewillt, fùr die Fehlerwahrscheinlichkeit zumindest eine Grôssen-
ordnung anzunehmen: In einem solchen Fall lâsst sich der Beweiswert zu
einem gewissen Grad ausloten. Wie wir gesehen haben, kann realistischer-
weise jedoch nur schwerlich argumentiert werden, die Fehlerwahrschein-
lichkeit sei bedeutend kleiner als etwa eins zu 10 000; dies nicht zuletzt auf-
grund der Tatsache, dass der Analyseprozess auf fehlbaren menschlichen
Arbeitsvorgângen beruht. Aus dieser Annahme ergibt sich, dass sich der Be-
weiswert absehbar auf ungefâhr den Kehrwert der Fehlerwahrscheinlichkeit
reduziert, d. h. die Grôssenordnung von 10 000, sofern die Wahrscheinlich-
keit der zufâlligen Merkmalsûbereinstimmung im Vergleich dazu (verschwin-
dend) klein ist.31

Zusammenfassend kônnen wir somit festhalten, dass nicht die <scheinbar
astronomisch kleinen>32 Merkmalswahrscheinlichkeiten den Beweiswert bestim-
men, sondern die Fehlerwahrscheinlichkeit. Das Gegenteil zu behaupten, ohne die
Fehlerproblematik zuerst ausgelotet zu haben, kann daher zu ùbertriebenen und ir-
refùhrenden schlussfolgerungen bezûglich der Beweiskraft fûhren. Bei den derzeit
standardmâssig erstellten Gutachten ist dies regelmâssig der Fall. Die Schlussfolge-
rungen in solchen Gutachten sind somit insofern als hypothetisch zubetrachten, als
dass sie sich dazu âussern, was der Beweiswert wiire, sofernder Untersuchungspro-
zess immer fehlerfrei verlaufen wùrde. Gerade davon darf aber nicht ohne Weiteres
ausgegangen werden, weil Fehler grundsâtzlich unvermeidbar sind.

30 Siehe z. B. den Wert von l:256 Billiarden in BGH I StR722l0g,2.
31 SiehebeispielsweiseThompson/Taroni/Aitken(Fn. 21).
32 Zabell(Fn.23),109.
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V. Das Verstândnis der Individualisierung als Entscheidungs-
problem und die richterliche Ûberzeugung

Sowohl in der Praxis als auch im Schrifttum hâlt sich hartnâckig die Auf-

fassung, forensische DNA-Profile seien <individualspezifisch>33 bzw. <einzigartig>34

und somit individualisierend, d. h. einer einzigen Person zuweisbar.3s Diese Sicht-

weise ist jedoch irrefûhrend, denn wenn forensische DNA-Profile einzigartig und

individualisierend wâren, dann stellt sich die Frage, weshalb irgendwelche Berech-

nungen des Beweiswertes hinsichtlich Hypothesen der Spurenherkunft in Sachver-

stândigengutachten ûberhaupt notwendig sind.

Rufen wir uns in Erinnerung: DNA-Profile bestehen aus einer Kombination

von Merkmalsausprâgungen an verschiedenen Positionen der menschlichen DNA.

Der Seltenheitswert eines DNA-Profils wird dabei nicht direkt bestimmt, d. h., es

wird nicht ùberprûft, wie hâufig ein DNA-Profil tatsachllch in einer bestimmten

Population vorkommt. Es werden lediglich die Merkmalswahrscheinlichkeiten fûr
die einzelnen Genorte bestimmt und anschliessend mithilfe eines populationsge-

netischen Modells miteinander verknûpft. Dadurch entstehen die sog. DNA-Profil-

wahrscheinlichkeiten. Die weitlâufig gepriesene Seltenheit von forensischen DNA-

Profilen beruht somit in erster Linie auf statistischen Ûberlegungen und nicht auf

einer direkten empirischen Grundlage. Doch genau hier liegt das fundamentale Pro-

blem: Mit Statistik (alleine) lâsst sich nicht individualisieren!36 Das heisst, die an-

gebliche Einzigartigkeit eines DNA-Profils wird nicht bewiesen; bestenfalls kann

man sich von der Einzigartigkeit ùberzeugen angesichts errechneter zunehmend

kleinerer Wahrscheinlichkeiten der festgestellten Merkmalskombination (DNA-

Profil). Im Weiteren gilt es zu beachten, dass das Endergebnis solcher Berechnun-

gen, entgegen weitlâufiger Meinungen, keineswegs objektiv ist: wie Evett und weir
treffend festhalten, ist <objektivitiit (...) eine lllusion, weil sie nur innerhalb eines

Rahmens von Annahmen existiert>.37 Diese Annahmen sind, wie wir in den vorher-

gehenden Abschnitten dargelegt haben, vielfâltig, angefangen bei der unzutreffen-

den Aufassung, dass der gesamte Untersuchungsprozess immer fehlerfrei verlâuft.

33 BBI2021 44, l0; im gleichen Sinne siehe auch Art. 2 Abs. I nDNA-Gesetz.

34 Siehe z. B. DNA-Analysen im Strafverfahren,BBI20T9 7149.

35 Siehe z.B. auch den erlâuternden Bericht zur Erôffnung des Vernehmlassungsverfahrens

(Fn. 2): <Zeigt sich beim vergleich (..,) eine ubereinstimmung, so ist die spurengeberin oder

der Spurengeber dadurch identifiziert.> (S. 9).

36 D. A. Stoney, What Made Us Ever Think We Could Individualize Using Statistics? Journal of
the Forensic Science Society 31(2)ll99I, I97.

37 I.W. Evett/B.5. Weit,Interpreting DNA Evidence, Sunderland (Massachusetts) 1998,240.
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Die offene Frage bleibt daher: Wie kann man eine Spur unbekannter Her-
kunft einer bestimmten Person argumentativ stichhaltig zuordnen? Im einschlâ-
gigen Schrifttum hat sich nunmehr die Erkenntnis durchgesetzt, dass die Indivi-
dualisierung - d. h. die Zuordnung einer spur zu einer bestimmten Person - eine
persônliche Entscheidung ist.38 Das heisst konkret, es geht um die grundsâtzliche
Frage, wie sich eine Entscheidungsinstanz von einer bestimmten Hypothese der
Spurenherkunft auf der Grundlage von Daten (hier: forensisch-wissenschaftlichen
und nicht wissenschaftlichen Informationen) ùberzeugen kann, welche die besagte
Hypothese insgesamt nicht schlùssig unterstùtzen. Dabei ist gleichzeitigzu beach-
ten, dass sich die Konsequenzen der Entscheidung als faktisch richtig oder falsch
herausstellen kônnen.

Die logische Struktur dieses Entscheidungsproblems entspricht weitgehend
jener, mit welcher ein Gericht konfrontiert wird, das ùber die Schuldfrage einer be-
stimmten beklagten Person beûnden muss. Die Anatomie dieser Kategorie von Ent-
scheidungsproblemen lâsst sich mit der normativen (d.h. rationalen) Entschei-
dungstheorie untersuchen bzw. darlegen.3e wir kônnen die wesentlichen Eckpunkte
des entscheidungstheoretischen Ansatzes, angewandt aufdie Individualisierungs-
problematik, wie folgt zusammenfassen:40 Die Entscheidung, einebestimmte Hy-
pothese der Spurenherkunft (2. B.: Die Hypothese <die Tatortspur stammt von X.>)
als erwiesen anzusehen, hângt von zwei Faktoren ab:

- erstens vom Grad, mit welchem die Entscheidungsinstanz von der Hypo-
these der Spurenherkunft, unter der Berûcksichtigung aller zum Zeitpunkt
der Entscheidungsfindung vorliegenden relevanten Informationen (ein-
schliesslich des DNA-Analyseergebnisses), ùberzeugt ist;

- zweitens von der Einordnung der Entscheidungskonsequenzen nach deren
vorziehenswûrdigkeit, d. h. den Prâferenzen der Entscheidungsinstanz hin-
sichtlich der Konsequenzen der einzelnen Handlungsalternativen. von be-
sonderem Interesse ist hierbei, vereinfacht ausgedrûckt, wie <schwerwie-
gend> eine falsche Individualisierung ist im vergleich zu einer falschen
Nichti ndividua lisieru ng.

38 S. A. Cole/A. Biedermann, How Can a Forensic Result Be a <Decision>? A Critical Analysis of
Ongoing Reforms of Forensic Reporting Formats For Federal Examiners, Houston Law Re-
view, 57 l2O2O, 551: A. Biedermann/5. Bozza/F. Taroni, Decision Theoretic Properties of Fo-
rensic Identification: Underlying Logic and Argumentative Implications, Forensic Science In-
ternational 17 7 (2-3) l 2OO8, 120.

39 l. Kaplan, Decision Theory and the Factfinding Process, stanford Law Review 20(6)/196g,
\065-1092; D. H. Kaye, clarifying the Burden of Persuasion: what Bayesian Decision Rules
Do and Do Not Do, International Journal ofEvidence and proof3/1999, l.

40 SieheauchA. Biedermann/l.Vuille,llnderstandingthelogicofforensicidentificationdecis-
ions (without numbers), sui generis2018,397.
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Als entscheidungstheoretische Handlungsanweisung ergibt sich anschlies-

send, dass je schwerwiegender (d. h. unerwùnschter) eine irrtùmliche Individuali-

sierung (d.h., falsche Spurenzuordnung) ist im Vergleich zu einer irrtûmlichen

Nichtindividualisierung, umso stiirker sollte die Entscheidungsinstanz von der Hy-

pothese ùberzeugt sein, dass die Spur von X' stammt'

Dieses Ergebnis mag banal erscheinen, gibt aber einen grundlegenden Auf-

schluss ûber das Problem der Individualisierung. Fùr eine rationale Begrùndung

einer Individualisierungsentscheidung ist demzufolge weder zwingend absolute

Gewissheit notwendig, noch geht es lediglich nur um den individuellen Ûberzeu-

gungsgrad; vielmehr geht es letztlich auch um Werturteile. Diese beiden Aspekte -
àer lnàlviduelle Grad der Gewissheit und Werturteile - entziehen sich jedoch dem

Kompetenzbereich des Sachverstândigengutachtens.al Die weitverbreitete Auffas-

sung, Sachverstândigengutachten kônnten selbststândig Spuren unbekannter Her-

kuift eindeullgbestimmten Personen zuordnen, d. h., man kônnte bei der Indivi-

dualisierungsentscheidung alleine auf das Sachverstândigengutachten abstellen

oder sogar die Entscheidungshoheit an Sachverstândige insgesamt delegieren, stellt

daher ein fundamentales Missverstândnis des Wesens der Entscheidung unter Un-

sicherheit sowie der Aufgabenteilung zwischen Sachverstândigen und Gerichten

dar. Anders ausgedrùckt, Sachverstàndige, die vorgeben, sie kônnten kategorische

Schlussfolgerungen zu Hypothesen der Spurenherkunft ziehen, ùberspannen den

Bogen des wissenschaftlich Leistbaren und entlarven sich selbst als unwissen-

schaftlich.+z
Ein notorisches Beispiel fûr die Missachtung der konzeptuellen Grundlagen

der Individualisierung sowie der Zuweisung der Entscheidungskompetenz in Straf-

verfahren sind die Empfehlungen der deutschen Projektgruppe <Biostatistische

DNA-Berechnungen) und der Spurenkommission.a3 Sowohl in deren aktuellen als

auch in der vorherigen Fassung wird ein <Schwellenwert zur statistisch begrûndba-

ren Zuordnung von Spuren> ausgewiesen - konkret: ein Likelihood-Quotient von

30 Milliarden. Wenn dieser Wert ûberschritten werde, kônne <eine Befundinterpre-

tation im Sinne von <Aus gutachterlicher Sicht besteht somit kein begrùndeter Zwei'

4l K. Kotsoglou/A. Biedermann,Inroads into the Ultimate Issue Rule? Structural Elements of

Communication Between Experts and Fact Finders, The |ournal of Criminal Law 8612022'

223.

42 Siehe auch D. A. Sfonel Discussion on the Paper by Neumann, Evett and Skerrett, Journal of

the Royal Statistical Society: Series A (Statistics in Society) 17512012,399.

43 W. Lllbrich et al., Gemeinsame Empfehlungen der Projektgruppe <Biostatistische DNA-Be-

rechnungen> und der Spurenkommission zur biostatistischen Bewertung von DNA-analyti-

schen Befunden, Rechtsmedizin,2016,29l: M. Hahn et al., Gemeinsame Empfehlungen der

projektgruppe <Biostatistische DNA-Berechnungen> und der Spurenkommission zur biosta-

tistischen Bewertung forensischer DNA-analytischer Befunde mit vollkontinuierlichen Mo-

dellen (VKM), Rechtsmedizin 2022,https,lldoi.org/10.1007/s00194-022-00599-5'
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fel, dass die Merkmale der Spur von PersonX (ggf. und. . . ) stammen>,folgen>,aa d.h.
eine Individualisierung. Die Wortwahl in dieser Schlussfolgerungsempfehlung ist
hôchst problematisch - und dies aus mehreren Grrinden:

Erstens ist festzuhalten, dass sich die Aussage nicht auf die Befunde be-
schrânkt, sondern - entgegen den Prinzipien der Befundbewertungas - sich direkt
aufeine Hypothese (hier: der Spurenherkunft) bezieht.

Zweitens ist zu beachten, dass der Ausdruck <kein begrûndeter Zweifel> jeg-
licher argumentativer Grundlage entbehrt: er enthâlt nâmlich keineBegrindung,
sondern stellt vielmehr eine reine Behauptung dar. wie wir an anderer stelle dar-
gelegt haben,a6 handelt es sich bei Individualisierungen (Spurenzuordnungen) um
Entscheidungen, deren Konsequenzen nicht direkt den Entscheidungstrâger selbst
betreffen, sondern Dritte. was ein <begrùndeter zweifel> angesichts solcher Ent-
scheidungskonsequenzen darstellt, ist keine wissenschaftliche Frage, sondern er-
fordert ein werturteil, was sich dem Kompetenzbereich von Sachverstândigen klar
entzieht.AT Angesichts der Schwierigkeiten, welche die Rechtslehre und die praxis
gegenùber dem Heiligen Gral der richterlichen ûberzeugungsbildung - dem Be-
weismass - bekunden, vor allem dessen Quantifizierung mittels wahrscheinlich-
keiten, wâre es im Ûbrigen erstaunlich, wenn die forensische Genetik tatsâchlich
den Schwellenwert fûr den Grad der Gewissheit <entdeckt> hâtte, auf dessen allei-
niger Grundlage eine Individualisierungsentscheidung (spurenzuweisung) begrùn-
det werden kônnte.

Abschliessend ist noch hervorzuheben, dass die Formulierung <statistisch
begrùndbare Zuordnung> schlicht irrefùhrend ist, weil die statistik - wie wir be-
reits erwâhnt haben - die Individualisierung gen au nichtbegrùndet.a8 Die verwen-
dung des Begriffs <Statistik> erfolgt somit missbrâuchlich und verkommt zu nichts
anderem als der Anmassung, dem Gericht unter dem Deckmantel angeblicher wis-
senschaftlichkeit mittels eines willkùrlich festgelegten Schwellenwerts eine Schluss-
folgerung aufzuzwingen.

44 Ulbrich et al. (Fn.  3),296.
45 Siehe 1. Teil, Abschnitt III.
46 Biedermann/Vuille(Fn.40).
47 Selbst in den Vereinigten Staaten, gemeinhin bekannt fùr markante Sachverstândigenaussa-

gen, untersagt ein Memorandum des Generalstaatsanwalts seit 2016 die Verwendung von For-
mulierungen wie <angemessene wissenschaftliche Gewissheit> oder <angemessene [forensisch
gutachterlichel Gewissheit> auf Bundesebene (Oflice of the Attorney General, Memorandum
for Heads ofDepartment components, september 6,2016, abrufbar unter: https://wwwjustice.
govlopalflle/891366/download, [besucht am:31.t.20231). Im gleichen Sinne siehe auch u. S.

Department of fustice, Uniform Language for Testimony and Reports for Forensic Autoso-
mal DNA Examinations Using Probabilistic Genotyping Systems ,vers.0911312022, abrufbar
unter: https://www.justice.gov/m edial969526l dl?inline (besucht a m: 22. l. 2023).

48 Stoney (Fn.36).
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VI. Mischspuren, probabilistische Genotypisierung und die neue Âra
des <maschinellen Beweismittels> (<Machine Evidence>)

Die Bedeutung der im vorhergehenden Unterabschnitt behandelten Frage

der kategorischen Spurenzuordnung, die sog. Individualisierung, ist tendenziell

abnehmend, nicht zuletzt wegen der zunehmenden Anzahl von (komplexen) DNA-

Mischspuren, d. h. Spuren, in welchen sich DNA von mehr als einer Person befin-

det, in zuweilen unterschiedlicher Menge und variabler Qualitât. Denn anders als

bei herkômmlichen <einfachen> Spuren, die DNA von nur einer Person enthalten

und ein vollstândiges DNA-Profil ergeben, sind gewisse (unvollstândige) DNA-

Mischprofile hâufig sogar fùr Sachverstàndige nur sehr schwierig, wenn ùberhaupt'

interpretierbar.
Bei komplexen DNA-Profilen ergeben sich gleich mehrere praktische Her-

ausforderungen. Eine weit verbreitete Schwierigkeit besteht beispielsweise nur
schon darin, Elektropherogramme - die grafische Darstellung von DNA-Analyse-

ergebnissen - <richtig> zu lesen: denn wenn DNA nur in sehr geringer Menge vor-
handen ist, kann die grafische Darstellung der gemessenen Signalintensitâten, in
der Form von sog. (Peaks>, sehr schwach oder gânzlich ausfallen; umgekehrt kôn-
nen zufâllige Artefakte auftreten, die fâlschlicherweise fùr detektierte Merkmale

angesehen werden kônnen. Hâufig besteht auch Unsicherheit dariiber, von wie vie-

len Personen ûberhaupt DNA vorliegt und in welcher Menge (das sog. Mischver-

hâltnis). Schliesslich ist auch zu bedenken, dass die detektierbaren DNA-Merkmale
aller Personen, von welchen DNA in der Spur vorhanden sind, in demselbenElektro-

pherogramm erscheinen, weshalb sich in der Regel gar nicht sagen lâsst, welches

Merkmal welcher Person zuzuordnen ist.ae

Angesichts dieser Schwierigkeiten ist von der klassischen Individualisierung
in der Praxis gar nicht mehr zu sprechen. Der Bewertung komplexer DNA-Misch-
profile werden nâmlich weitaus diffusere Hypothesen zugrunde gelegt: Es geht da-

bei nicht mehr um die eng umrissene Frage, ob die detektierte DNA von einer be-

stimmten Person stammt, sondern lediglich darum, ob eine bestimmte Person zum

Kreis der Personen gehôrt, von welchen DNA detektiert wurde. Grundsâtzlich ist

es zwar môglich, den Beweiswert des Ergebnisses der DNA-Profilanalyse hinsicht-
lich solcher Hypothesen ebenfalls in der Form eines Likelihood-Quotienten zu cha-

rakterisieren. Die hierzu notwendigen Berechnungen erweisen sich in der Praxis
jedoch als so komplex, dass sie sich von Hand kaum mehr zuverlâssig vornehmen

lassen. Dies hat zur Entwicklung computergestûtzter, sog. probabilistischer Geno-

49 Wie im nâchsten Absatz erwâhnt existieren mittlerweile rechenintensive, computergestùtzte

Verfahren fùr die <Entflechtungo (engl. <Deconvolution>) von DNA-Mischprofilen. Doch

auch die Ergebnisse solcher Verfahren sind bestenfalls nur Wahrscheinlichkeitsaussagen.
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typisierungssystemeso (PG, <probabilistic genotyping>) gefùhrt, allen voran das
System STRmix des neuseelândischen Crown Research Instituts und des Labors
Forensic Science South Australia.

Der Einsatz solcher Systeme wirft eine Reihe komplizierter Fragen auf, die
derzeit vor allem in den USA heftig diskutiert werden.sr Ein kritischer Punkt bei
der Verwendung eines PG-Systems besteht darin, dass Sachverstândige praktisch
die gesamte Beweiswertberechnung einer Maschine anvertrauen. Im Endeffekt re-
duziert sich der im sachverstândigenbericht vorgelegte Beweiswert somit auf die
direkte wiedergabe eines maschinellen Rechenergebnisses. vereinfacht gesagt ist
die gutachterliche Aussage im Prinzip eine Computerausgabe, was sich im Begriff
<Machine testimony>s2 widerspiegelt. Das ist insofern problematisch, als dass sich
die komplexen Berechnungen von PG-Systemen dem Verstândnis der meisten Sach-
verstândigen entziehen dûrft e.

In einschlâgigen Debatten wirdzwar zuweilen gefordert, der Quellcode von
PG-Systemen mùsse den Strafbehôrden und Parteien offengelegt und zugânglich
gemacht werden, wogegen sich kommerzielle Anbieter solcher Systeme - wenig
ûberraschend - vehement wehren.s3 Diese Debatte greift jedoch zukurz, denn auch
wenn der Quellcode zur Verfùgung stûnde, bedeutet das noch lange nicht, dass er

50 Probabilistische Genotypisierung bezeichnet die kombinierte Anwendungvon biologischen
Modellen, Statistik und Berechnungsmethoden, um die Bewertung komplexer DNA-profi-
lierungsergebnisse zu unterstùtzen. Siehe Scientific Working Group on DNA Analysis Me-
thods (SWGDAM), Guidelines for the Validation of Probabilistic Genotyping Systems, 2015,
abru{bar unter: https://www.swgdam.org/publications (besucht am:25.1.2023).

51 Siehe z. B. United States vs. Gissantaner, 2019 U. S.Dist.LEXIS 178843, 2019 WL 5692183 (W D.
Mich. Oct. 16,2Ol9);C. Chessman, A <source> of error: computer code, criminal defendants,
and the constitution, California Law Review 10512017,101-193; B. Stifelman, No Longer the
Gold Standard: Probabilistic Genotyping is Changing the Nature of DNA Evidence in Crim-
inal Trials, Berkeley fournal ofCriminalLaw 2412019,110; I. Buckleton/8. Robertson/I. Curran/
C. Berger/D. Taylor/1.A. Bright/T. Hicks/S. Gittelson,/L Evett/S. pugh/G. lackson/H. Kelly/
T. Kalafut/F. R. Bieber, AReview ofLikelihood Ratios in Forensic Science Based on a Critique
of Stiffelman <No longer the Gold standard: Probabilistic genotyping is changing the nature
of DNA evidence in criminal trials>, Forensic Science Internatio nal 31012020, 110251.

52 A. Roth, Machine Testimony, Yale Law fowrnal,126/2017,1972. F'i'r eine rechtsvergleichende
Perspektive siehe S. Gless, AI in the Courtroom: A Comparative Analysis of Machine Evi-
dence in Criminal Trials, Georgetown Journal of International Law 5l (2020), 195.

53 Fùr eine detaillierte Diskussion dieser Problematik siehe z.B.E.l. Imwinkelried, Computer
Source Code: A Source ofthe Growing Controversy Over the Reliability ofAutomated Foren-
sic Techniques, De Paul Law Review,66(l)12017,97. Anzumerken ist, dass gewisse Anbieter Ein-
sicht in den Quellcode im Rahmen einer NDA-Vereinbarung (<non-disclosure agreement>) zu-
lassen (P. Gill/C.Benschop/l.Buckleton/A. Bleka/D.Tqtlor AReview of Probabilistic Genotyping
Systems: EaroFo rMi x, DN A S t ati stX and ST Rm i xrM, Genes, 12 I 2021, 1559, 32).
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sich den Parteien einfach erschliesst. Ausser den Entwicklern des jeweiligen PG-

Systems, in der Regel ein Nischenprodukt, dûrften sich weltweit nur schwerlich

Sachkundige finden lassen, welche in der Lage und gewillt wâren, den Quellcode
kompetent zu durchleuchten. Nicht zuletzt auch wegen der Zeit, die eine solche

Prùfung in Anspruch nehmen wùrde, entzieht sich den Parteien daher die Môg-

lichkeit, Rechenergebnisse von PG-Systemen grundlegend zu hinterfragen und so-

mit zu konfrontieren.
Angesichts dieser Herausforderungen konzentriert sich die wissenschaftli-

che Forensik derzeit daraul PG-Systeme zumindest empirisch zu testen und un-

tereinander zuvergleichen. Entsprechende Studien liefern zwarwertvolle Hinweise

zvr allgemeiner Leistungsfâhigkeit von bestimmten PG-Systemen unter kontrol-

lierten Bedingungen, lôsen jedoch das Kernproblem des <maschinellen Beweises>

nicht einmal im Ansatz. Denn Sachverstândige, die in Gutachten Ergebnisse von

PG-Systemen als Beweiswerte anzufthren gedenken, mûssen - ungeachtet der all-

gemeinen Studienlage - Validierungsdaten ûber die Verwendung eines bestimm-

ten Systems auf der Stufe des einzelnen Labors vorlegen kônnen.5a Wie ein unlângst

vom Nationol Institute for Standards and Technology der Vereinigten Staaten pub-

lizierter, umfangreicher Berichtsentwurfjedoch festhâlt, existieren derzeit schlicht

<nicht genùgend i)fentlich zugiingliche Daten, um die Zuverkissigkeit der Praktiken

der DNA-Mischspureninterpretation, einschliesslich der Verwendung von probabi-

listischen Genotypisierungssoftware-Systemen (PGS), extern und unabhiingig zw

beurteilen>.55

Obschon wir hier bei Weitem keine erschôpfende Abhandlung konzeptuel-

ler und praktischer Schwierigkeiten bieten, sehen wir, dass die Idee einer <maschi-

nengestùtzten) Interpretation derzeit mindestens noch ebenso viele Probleme ge-

neriert, wie sie vorgibt zu lôsen. Sachverstândige, welche ùber kein validiertes
computergestûtztes Befundbewertungsverfahren verftgen, mùssen komplexe

DNA-Profile daher konsequenterweise als nicht interpretierbar bezeichnen und

von der weiteren Betrachtung ausschliessen.

54 Hahn et aL, (Fn. 43),9; European Network of Forensic Science lnstitutes,BestPractice Manual

for the Internal Validation of Probabilistic Software to Undertake DNA Mixture Interpre-

Lation 2017, abrufbar unter: https://enfsi.eu/wp-content/uploads/2017l09lBest-Practice-
Manual-for-the-internal-validation-of-probabilistic-software-to-undertake-DNA-mixture-
interpretation-vl.docx.pdf (besucht am: 25. l. 2O23).

55 l. ButIer/H. lyer/R. PresdM.K. Taylor/P.M. Vallone/S. l4rlllis, DNA Mixture Interpretation:

A NIST Scientific Foundation Review, NISTIR 8351-DRAFT, National Institute ofStandards

and Technology, U. S. Department of Commerce, 75, abrufbar unter: https://doi.org lI0'60281

NIST.IR.8351-draft (besucht am: 25. 1.2023).
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VII. Schlussfolgerungen

Bei der Frage des Beweiswerts unterscheiden sich Ergebnisse von forensi-
schen DNA-Profilanalysen grundsâtzlich kaum von anderen forensisch-wissen-
schaftlichen Untersuchungsergebnissen. So ist weitgehend unbestritten, dass ein ra-
tionales Vorgehen bei der Befundbewertung eine Auseinandersetzung mit der
Fragen-Triass6 erfordert. Wie wir im vorliegenden Beitrag aufgezeigt haben, ergibt
sich bei der konkreten Anwendung der grundlegenden Prinzipien der Befundbe-
wertung jedoch eine Reihe von Schwierigkeiten, sodass Ergebnisse von DNA-Pro-
filanalysen weder als ein unfehlbares noch als ein unanfechtbares <Allheilmittel>
fùr die Tatsachenfeststellung vor Gericht anzusehen sind.

In Anbetracht der zahlreichen technischen Aspekte und der vielschichtigen
konzeptuellen Analyse, die jede fallbezogene Interpretation von DNA-Untersu-
chungsergebnissen erfordert, ist es verstândlich, aber leider auch bedauerlich, dass
Prozessbeteiligte davon absehen, Sachverstândigengutachten einer nâheren Ûber-
prùfung zu unterziehen. In Ermangelung ausreichender eigener Fachkenntnisse
sowie schlûsselfertiger Instrumente, um Sachverstândigenberichte kompetent zu
durchleuchten, scheint es angezeigt, unabhângige (private) Experten zu konsultie-
ren. Diese Option kann sich jedoch aus Grûnden der Verfûgbarkeit von solchen
Experten sowie fehlender Zeit und Ressourcen als wenig praktikabel herausstellen.
Fùr die Strafverteidigung ergeben sich daher nach wie vor unverhâltnismâssig gro-
sse Anstrengungen, um eine kritische Ûberprûfung forensisch-wissenschaftlicher
Untersuchungsergebnisse anzustossen. Und selbst wenn dieses Unterfangen gelin-
gen sollte, wird es von hiesigen Gerichten erfahrungsgemâss noch hâufig skeptisch,
wenn nicht tendenziell abschlâgig behandelt.

Engagierte Kreise der Anwalt- und Richterschaft sollten sich jedoch nicht
davon abhalten lassen, Sachverstândigengutachten zumindest einer rudimentâren
Prûfung zu unterziehen. Die ENFSl-Richtlinie bietet hierfûr praktische Hilfestel-
lung in der Form einer Audit-Vorlage.sT Ihr Zweck besteht darin, Empfângern von
befundbewertenden Berichten (Sachverstândigengutachten) ein Evaluierungsras-
ter an die Hand zu geben, mit welchem sie rasch eine erste Beurteilung vornehmen
kônnen, ob der vorliegende Bericht den minimalen Anforderungen der ENFSI,
Richtlinien entspricht. Unserer Erfahrung nach weisen viele Sachverstândigengut-
achten in den verschiedensten Bereichen der forensischen Wissenschaft immer
noch zahlreiche Unzulânglichkeiten auf, selbst was die grundlegenden Prinzipien
der Befundbewertung betrifft, sodass es sich lohnt, sich kritisch mit dieser Mate-
rie auseinanderzusetzen.

56 Siehe l. Teii, Abschnitt III
s7 Willis et al. (Fn. 3), t22 f .
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In welche Richtung sollte sich die Verwendung von Ergebnissen von DNA-

Profrlanalysen im Rahmen der Tatsachenfeststellung vor Gericht in Zukunft entwi-

ckeln? Nach dem, was wir im vorliegenden Beitrag aufgezeigt haben, plâdieren wir
vor allem fùr zwei Punkte: Erstens sind die bei der befundbewertenden Berichter-

stattung zu berùcksichtigenden Hypothesen kritisch zu hinterfragen, und sie soll-

ten sich den Bediirfnissen der Empfânger von Sachverstândigengutachten anpas-

sen. Es kann nicht sein, dass Sachverstândige der Befundbewertung standardmâssig

Hypothesen der Spurenherkunft unterlegen, nur weil sich damit die Befundbewer-

tung am leichtesten bewerkstelligen lâsst. Zweitens ist ûberfâllig, dass Sachverstân-

dige von offensichtlich realitâtsfremden Annahmen, beispielsweise die Annahme

eines stets fehlerfreien Untersuchungsprozesses und damit unrealistischer Beweis-

werte, Abstand nehmen. Damit liesse sich vermeiden, dass vermeintlich <astrono-

mische> Zahlenwerte Eingang in Verfahren nehmen, ohne dass das Gericht, die

Prozessparteien oder die Ôffentlichkeit in der Lage wâren, die in Gutachten genann-

ten Zahlen und Ergebnisse rational einzuordnen, geschweige denn deren Unzulâng-

lichkeiten zu verstehen. Dem Einwand, es sei ein Verlust, von Werten im Milliar-
den- und Trilliardenbereich abzusehen, kônnen wir nur widersprechen, denn - wie

de Finetti treffend bemerkte - <Nichts ist verloren, wts nur eine Illusion war.rrsq

58 B. de Finetti, Bayesianism: Its Unifying Role for Both the Foundations and Applications of
Statistics, International Statistical Review 42 (1974), ll7,121 (frei iibersetzt).


