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1.  Einleitung und Zielsetzung 
 

Es vergeht kaum ein Tag, an dem die Presse nicht über spektakuläre 

Fahndungserfolge der Polizei sowohl bei aktuellen als auch bei lange 

zurückliegenden Verbrechen berichtet, die sich auf den genetischen 

Fingerabdruck stützen. Angeregt, mich mit diesem Thema zu 

beschäftigen, haben mich jüngste Medienberichte, denen zufolge der 

Bundesgerichtshof Mitte Februar 2007 darüber entscheiden wird, ob 

heimliche Vaterschaftstests erlaubt sind. Im praktischen Leben kann der 

genetische Fingerabdruck nämlich  für jeden, sei es als Opfer eines 

Verbrechens oder im privaten Bereich, Bedeutung erlangen. Was verbirgt 

sich hinter dem genetischen Fingerabdruck, welche praktischen 

Einsatzmöglichkeiten gibt es und, vor allem, wie sicher und aussagekräftig 

ist diese Untersuchungsart? Das soll in dieser Arbeit zunächst anhand 

eines theoretischen Teils, der sich hauptsächlich auf die Internetrecherche 

stützt, dargelegt werden. Die Beschränkung auf die Internet-Recherche ist 

deshalb gewählt worden, weil es sich beim genetischen Fingerabdruck 

erstens um ein relativ modernes Verfahren handelt, das sich im Netz in 

epischer Breite widerspiegelt, sich zweitens der Erkenntnisstand der 

forschenden Biologie alle zwei Jahre verdoppelt, sodass Lehrbücher oft 

schon veraltet sind, wenn sie gedruckt werden und ich drittens die 

Möglichkeit habe, eigene Versuche anzustellen. 

Im praktischen Teil wird der Verfasser nämlich in einem gentechnischen 

Labor selbst einen genetischen Fingerabdruck anfertigen, gemeinsam mit 

dem Laborleiter die Auswertung vornehmen und die Ergebnisse des 

theoretischen Teils hinterfragen.  



2. Geschichte und Anwendungsmöglichkeiten des „norm alen“ 
Fingerabdrucks 

  

Die Methode, einem Verbrecher durch seinen am Tatort hinterlassenen 

Fingerabdruck auf die Spur zu kommen, hat sich in der Kriminalistik seit 

mehr als 100 Jahren  bewährt. Jeder Mensch kann durch die Linienmuster  

an seinen Fingerkuppen eindeutig identifiziert werden. Die Daktyloskopie ( 

(griech. Daktylos Skopein = „Finger-schau“)) macht sich den Umstand 

zunutze, dass sich diese Rillenmuster bei allen Menschen unterscheiden. 

Selbst eineiige Zwillinge sind so auseinanderzuhalten. Praktisch 

funktioniert die Zuordnung von Fingerabdruck und verursachendem Finger 

so, dass die auf glatten Oberflächen erhalten gebliebenen 

Berührungsspuren durch chemikalische oder physikalische Methoden  

farbig hervorgehoben und haltbar gemacht werden1. Nun braucht man nur 

noch einen Verdächtigen, dessen Fingerkuppen mit dem Abdruck 

verglichen werden können. Stimmen Tatortspur und Fingerkuppe des 

Verdächtigen überein, muss dieser zumindest am Tatort gewesen sein. 

                                                 
1 http://www.uni-bayreuth.de/departments/ddchemie/umat/verbrechen/verbrechen.htm 



3.  Der genetische Fingerabdruck 
 

       3.1 Geschichte des genetischen Fingerabdruck s 
 

Die  Methode des genetischen Fingerabdrucks verdankt die Welt einem 

britischen Wissenschaftler, der für diese Entdeckung zu hohen Ehren 

kommen sollte. Im Jahre 1985 hatte Alec Jeffreys, Professor an der 

Universität von Leicester, bemerkt, dass das DNA-Profil eines jeden 

Lebewesens in Teilen unterschiedlich aufgebaut ist.  

Beim genetischen Fingerabdruck benötigt man keinen Abdruck des 

Fingers, sondern eine andere Hinterlassenschaft  eines Täters. Gesucht 

werden biologische Spuren wie Hautzellen, Blut, Sperma oder Speichel. 

All diese Substanzen enthalten Erbinformationen, die so genannte DNA.  

Desoxyribonukleinsäure (auf Deutsch DNS abgekürzt, aufgrund des 

englischen Fachbegriffs deoxyribonucleic acid weltweit DNA genannt2) 

enthält die genetische Information für die biologische Entwicklung in 

Zellen. Sie besteht aus einer Kette von Molekülen, deren exakte Abfolge 

bei jedem Menschen anders ist. Jeffreys untersuchte diese Kette an einer 

bestimmten Stelle und stellte die einzelnen  Moleküle als Balken und 

Streifen unterschiedlicher Breite dar. Dabei entstand ein Bild, das dem 

Strichcode auf Warenverpackungen in Supermärkten ähnelt. Während 

aber die Scannerkasse im Supermarkt nur erkennen kann, dass ein 

bestimmter Strichcode beispielsweise einer bestimmten Senfsorte 

zuzuordnen ist,  lässt  sich der Strichcode der DNA nicht nur einer 

bestimmten Sorte Mäuse, sondern exakt einer bestimmten Maus 

zuordnen. Soweit jedenfalls die meisten Wissenschaftler und die Annahme 

der Strafverfolgungsbehörden3. 

                                                 
2 http://www.dhgp.de/deutsch/info/lexica/dictionary.html 
3 http://www.stmi.bayern.de/sicherheit/innere/sicherleben/detail/10684/ 



Da ihn die Muster der Balken an die Erhebungen und Vertiefungen eines 

„echten“ Fingerabdrucks erinnerten, gab der Forscher seinem Verfahren 

den Namen „genetic fingerprint“, genetischer Fingerabdruck.4 Festgelegt 

wird der genetische Fingerabdruck eines Menschen bereits bei der 

Zeugung. Es handelt sich immer je zur Hälfte um das Streifenmuster von 

Mutter und Vater5. Daher haben eineiige Zwillinge gleiche DNA. Bei ihnen 

versagt der genetische Fingerabdruck.  

 

                                                 
4 http://www.uni-leipzig.de/~ilias/gen-d/Zum%20Genetischen%20Fingerabdruck_main.htm 
5 http://www.benecke.com/forinkln.html 



3.2 Aufbau der DNA im Hinblick auf den genetischen Fingerabdruck 
 

Bei der DNA handelt es 

sich um eines der beiden 

informationsspeichernden 

großen Moleküle, die in 

allen Zellen vorkommen  

(das andere nennt man 

RNA). Es ist Träger der 

Erbinformation und steuert 

die zentralen biologischen 

Vorgänge aller Lebewesen.  

Bei der Desoxyribonukleinsäure handelt es sich um sehr lange Moleküle, 

die aus einer großen Anzahl von Nukleotiden bestehen; chemischen 

Bausteinen, die jeweils aus einer der vier Basen Adenin, Cytosin, Guanin 

oder Thymin (kurz als A, C, G und T bezeichnet), einem Zuckermolekül 

(Desoxyribose) und einer oder mehreren Phosphatgruppen 

zusammengesetzt sind6. Für den genetischen Fingerabdruck sind nur die 

Basen interessant. 

Die Doppelkette der Nukleotide bildet zwei spiralig gedrehte, nur unter 

dem Elektronenmikroskop zu erkennende strickleiterähnliche Stränge, 

wobei gegenüberliegende Basen die „Sprossen“ bilden7.  

Jeweils einen DNA-Abschnitt, in dem die Bauanleitung für ein Protein 

(Grundbaustoff aller Zellen)  gespeichert ist, bezeichnet man als Gen8. 

Wie bei Wörtern in einer Gebrauchsanleitung ist in den Abfolgen dieser 

nur vier Basen die gesamte Information über Entwicklung, Organisation 

und Funktion des Organismus gespeichert.  

 

Beim genetischen Fingerabdruck werden aber nicht etwa die Gene 

untersucht. Die DNA besteht nämlich aus drei Bereichen. Es gibt solche, 

die  Protein-Bauanleitungen enthalten (Exons oder codierende Bereiche 

oder Gene genannt), Regionen, die nicht für den  Aufbau von Proteinen 
                                                 
6 http://www.dhgp.de/deutsch/info/lexica/dictionary.html 
7 http://www.dhgp.de/media/publication/hgp-2/die_dna.html 
8 http://db.uni-leipzig.de/aktuell/index.php?modus=pmanzeige&pm_id=1108 

 



verantwortlich sind (Introns oder nichtcodierende Bereiche) sowie  

Abschnitte, von denen Signale zum Ablesen der DNA ausgehen9.  

Die Introns, deren Funktion bis heute nicht komplett erforscht ist, machen 

etwa 95 Prozent der DNA aus10. Material für den genetischen 

Fingerabdruck wird nur aus den Introns und den nicht codierenden 

Bereichen der DNA  genutzt. Denn innerhalb der Gene gibt es lediglich 

winzige Unterschiede, die so genannten Allele, von denen jeder gesunde 

Mensch zwei Ausführungen besitzt, je eines auf dem mütterlichen und auf 

dem väterlichen Chromosom (kondensierte DNA11. Diese Unterschiede 

haben Auswirkungen auf das „Produkt“ des Gens. So gibt es 

beispielsweise ein Gen, das bei Menschen für die Augenfarbe allgemein 

zuständig ist. Die Allele wiederum sind dafür verantwortlich, welche 

konkrete Farbe dies ist.  

Bei den Introns, die sich zwischen den einzelnen Genteilen (Exon 1- Intron 

1-Exon 2- Intron 2-Exon 3 usw.) finden, sowie in der nicht codierenden 

intergenischen DNA, ist dies anders. Hier befinden sich oftmals 

Wiederholungen derselben Basen-Abfolge, beispielsweise 

ACTGACTGACTG (dreimaliges Tetra-Nukleotid-Repeat). Diese 

Wiederholungen können auch als Triplet, Duplet oder als einzelne Base 

vorkommen. Die Lokalisation der Repeats sind in jedem vorkommenden 

Bereich der nicht codierenden DNA bei allen Menschen ähnlich12. Aber  

die Häufigkeit der Wiederholungen unterscheidet sich13. 

Um eine Vergleichbarkeit herzustellen, hat die Wissenschaft den 

gesamten DNA-Strang katalogisiert und den einzelnen Genen und Introns 

Namen beziehungsweise Nummern gegeben.  

 

 

 

 

 

 

                                                 
9 http://www.dhgp.de/media/publication/hgp-2/die_dna.html 
10 http://www.planet-wissen.de/pw/Artikel,,,,,,,ADD32E0647093C12E034080009B14B8F,,,,,,,,,,,,,,,.html 
11 http://www.dhgp.de/deutsch/info/lexica/dictionary.html 
12 Auskunft ATCGene 
13 http://www.quarks.de/taeter/03.htm 



 

3.3 Anwendungsbereiche des genetischen Fingerabdruc ks 
 

3.3.1 Verwandtschaftstests 

 

Wenngleich der genetische Fingerabdruck in der Kriminalistik immer 

größere Bedeutung erlangt, wird er doch beim Vaterschaftstest am 

häufigsten nachgefragt. So ergibt die Eingabe des Wortes 

„Vaterschaftstest“ bei der Suchmaschine „Google“ mehr als eine halbe 

Million Ergebnisse (für den „Mutterschaftstest“ interessieren sich nur 645 

Internetseiten).  

Bei diesem Verfahren geht es darum, festzustellen, ob ein Mann der Vater 

eines Kindes, beziehungsweise eine Frau die Mutter, ist. Der erste Fall 

überhaupt, bei dem der genetische Fingerabdruck zum Einsatz kam und 

der für viel Aufsehen in der Presse sorgte, war 1985 ein Mutterschaftstest.  

In England wurde das Einwanderungsbegehren einer Frau und eines 

Kindes aus Ghana geprüft. Unter anderem spielte die Frage eine Rolle, ob 

die Frau, die ohne Papiere angekommen war, die leibliche Mutter des 

Kindes war. Alle  bis dahin bekannten Identifizierungsmöglichkeiten 

versagten. Erst Prof. Jeffreys konnte mittels des genetischen 

Fingerabdrucks beweisen, dass die Frau tatsächlich die Mutter des Kindes 

war14. Als er mit dem DNA-Vergleich fertig war, hatte er quasi als 

Nebenprodukt den genetischen Fingerabdruck des bis dahin unbekannten 

Vaters rekonstruiert. Denn da die Erbanlagen eines Menschen je zur 

Hälfte von Mutter und Vater stammen (s.o.), mussten die Anlagen des 

Kindes, die nicht von der Mutter vererbt worden waren, vom Vater beige-

steuert worden sein15.  

In der Regel verläuft der Vaterschaftstest allerdings umgekehrt. Man 

erstellt einen genetischen Fingerabdruck aus der kombinierten DNA der 

unterstellten Eltern und vergleicht ihn mit dem des Kindes. Wenn alle 

Merkmale, die das Kind nicht von der Mutter geerbt hat, mit denen des 

möglichen Vaters übereinstimmen, gilt die Vaterschaft als bewiesen.  

                                                 
14 http://clcwebjournal.lib.purdue.edu/library/tulseluper/cigarbox/info_dnaanalyse.html 
15 http://www.abstammung.de/test.htm 



Mittels des genetischen Fingerabdrucks lassen sich oft auch 

Verwandtschaftsverhältnisse über längere Zeiträume hinweg feststellen16. 

Da die DNA über Generationen von der Mutter auf ihre Kinder 

weitergegeben wird, konnte 1994 beispielsweise geklärt werden, dass die 

1918 aufgetauchte und 1984 gestorbene angebliche Tochter der 

ermordeten russischen Zarenfamilie, Anastasia Romanowa, eine 

Schwindlerin gewesen ist17. 

 

 

 

3.3.2 Einsatz in der Kriminalistik 

 

Bei der Verbrechensaufklärung geht es meist darum, an einem Tatort 

gefundene biologische Spuren einem Verdächtigen entweder zuordnen 

und ihn somit zu belasten, oder einen Verdächtigen als Täter sicher 

ausschließen zu können.   

Stammt die am Tatort gefundene DNA in jedem Fall vom Täter 

(beispielsweise bei Spermaspuren nach einer Vergewaltigung) und stimmt 

sie mit der DNA eines Verdächtigen überein, gilt dieser als überführt.  

Bisweilen wird der genetische Fingerabdruck aber auch eingesetzt, um 

überhaupt erst einen Verdächtigen ermitteln zu können. In spektakulären 

Fällen werden Speichelproben von tausenden Personen genommen, die 

beispielsweise in einem bestimmten Radius um den Ort des Verbrechens 

wohnen, um sie mit einer Tatortspur zu vergleichen18. Ergibt sich eine 

Übereinstimmung, so die Annahme, muss die betreffende Person 

zumindest am Tatort gewesen sein und die Polizei kann in seine Richtung 

weiterermitteln.  

                                                 
16 http://www.biochemie.uni-freiburg.de/nat-w/versuch/dna-finger.htm 
17 http://www.uni-potsdam.de/u/slavistik/vc/rlmprcht/sla&com/arb_stud/hoffman/Anastasia.htm 
18http://www.faz.net/s/Rub77CAECAE94D7431F9EACD163751D4CFD/Doc~EFC8715683E70415B9BFD34F
B3BCAFD11~ATpl~Ecommon~Scontent.html 



Auch in weiteren kriminalistischen Fragen kann der genetische 

Fingerabdruck weiterhelfen, und dazu muss noch nicht einmal ein 

Verdächtiger oder auch nur ein bestimmter Personenkreis ausgemacht 

werden. Werden an verschiedenen Orten Verbrechen begangen, die sich 

ähneln, taucht schnell die Frage auf, ob es sich um ein und denselben 

Täter handelt. Ein Vergleich der an den Tatorten gefundenen DNA schafft 

hier oft Klarheit. 

Weitere Anwendungsmöglichkeit ist eine DNA-Datenbank, in der die 

genetischen Fingerabdrücke aller verurteilten Straftäter gespeichert 

werden. Geschieht wieder ein Verbrechen bei dem biologische Spuren 

gefunden werden, kann die Polizei feststellen, ob die Tat von einem „alten 

Bekannten“ ausgeführt worden ist19.  

 

  

                                                 
19 http://www.bdk-brandenburg.de/content/fachthemen/genfinger/fa_010723.html 



4. Aussagekraft des genetischen Fingerabdrucks 
 

 4.1 Je mehr Abschnitte vermessen werden, desto höh er die Genauigkeit 

Die Mehrheit der Humanmediziner geht heute davon aus, dass das 

komplette Erbgut jedes Menschen, bestehend aus rund 3 Milliarden 

Basenpaaren, einzigartig ist20. Nun kann man natürlich nicht oder nur mit 

unverhältnismäßigem Aufwand alle 3 Milliarden Basenpaare einer DNA 

mit einer Spur vergleichen. Wie oben ausgeführt, befinden sich  jedoch in 

vielen Abschnitten der Introne und der nicht codierenden DNA Vierer- 

Wiederholungen derselben Basenabfolgen (z.B. ACTG). Diese nennt man 

STR (short tandem repeat (auf Deutsch: kurze doppelte sich 

wiederholende Einheiten21)).  

„Gemessen“ werden die Längen der STR-Einheiten, indem man die 

Wiederholungen der Vierer-Basenfolgen zählt. Beispiel: Im Abschnitt 

„D19S433“ werden auf dem väterlichen Strang“ 18 Wiederholungen 

gemessen, auf dem mütterlichen Strang 15 Repeats, so liegt der 

entsprechende Wert bei 18/15. Die Chance, dass ein anderer Mensch  an 

der selben Stelle auch 15 und 18 Wiederholungen des Tetra-Nukleotid-

Repeats aufweist, besitzt eine relativ geringere Wahrscheinlichkeit und ist 

abhängig von der Anzahl an unterschiedlichen Repeats an der 

untersuchten Stelle und der Häufigkeit bestimmter Repeatlängen in einer 

Population (wenn es nur die beiden Repeats 15 und 18 gäbe, wäre die 

Unterscheidungsrate sehr gering; gäbe es hingegen bei gleicher 

Häufigkeit 100 verschiedene Repeat-Wiederholungen, zum Beispiel 1 bis 

100mal, so wäre die Wahrscheinlichkeit von zwei bestimmten Repeat-

Längen 100 mal 100, also 1:10 000). 

Je mehr STR-Einheiten „vermessen“ werden, desto individueller lassen 

sich die ermittelten Werte einer bestimmten Person zuordnen. 

Mathematisch betrachtet geht die Wissenschaft bei gemessenen 

Längenfolgen von acht STR-Einheiten mit jeweils zwei Basenfolgen von 

einer verschwindend kleinen Wahrscheinlichkeit von vier mal zehn hoch 

                                                 
20 http://www.planet-wissen.de/pw/Artikel,,,,,,,ADD32E0647093C12E034080009B14B8F,,,,,,,,,,,,,,,.html 
21 Auskunft ATCGene 



minus elf aus22, dass noch ein zweiter Mensch existiert, der den selben 

genetischen Code der selben STR-Bereiche in sich trägt. Bei verwandten 

Personen ist diese Wahrscheinlichkeit zwar  größer, aber noch immer im 

Bereich von eins zu vielen Millionen23. 

 In der Forensik werden in der Regel acht STR-Einheiten gemessen und 

verglichen.  

 

4.2 Kritische Stimmen 

Biologen wie die Amsterdamer Wissenschaftlerin Antje Lorch kritisieren 

den genetischen Fingerabdruck. Es sei nicht bewiesen, dass es keine 

Menschen mit gleichem Erbgut gebe, da noch niemand alle Menschen auf 

ihre sämtlichen jeweils 3 Milliarden Basenpaare hin untersucht habe. 

Außerdem sei eine noch so hohe Wahrscheinlichkeit keine absolute 

Sicherheit.  

Schließlich gebe es Fehlerquellen, insbesondere wenn nur wenig DNA am 

Tatort gefunden werde. Dann müsse das Material vervielfältigt (geklont) 

werden, wobei es leicht zu Verunreinigungen kommen könne, die das 

Ergebnis verfälschten24. So geschehen bei einem 28-jährigen Arbeiter, der 

ein halbes Jahr unschuldig in Haft saß, weil das Humboldt-Institut 

unsauber gearbeitet hatte25.  

Nicht zuletzt könne eine noch so große Übereinstimmung nicht beweisen, 

dass eine bestimmte Person tatsächlich am Tatort gewesen sei. Denn im 

Gegensatz zum echten Fingerabdruck, der nur vom Finger erzeugt 

werden könne, sei biologisches Material wie Haare, Speichel an einer 

Zigarettenkippe oder Sekret an einem Taschentuch auch auf anderem 

Wege an einen bestimmten Ort zu verbringen als durch die körperliche 

Anwesenheit der jeweiligen Person.  

                                                 
22 http://www.scheffel.og.bw.schule.de/faecher/science/biologie/molangewandt/3fingerprint/fingerprint.htm 
23 http://www.scheffel.og.bw.schule.de/faecher/science/biologie/molangewandt/3fingerprint/fingerprint.htm 
24 http://www.bioskop-forum.de/themen/kriminalpolitik/genetischer_fingerabdruck.htm 
25 http://www.biologie.de/biowiki/Genetischer_Fingerabdruck 



5. Ermittlung eines genetischen Fingerabdrucks im p raktischen 
Versuch 

5.1. Versuchsziel 

Das untersuchte Blut stammt von drei verschiedenen Freiwilligen, wovon 

zwei Personen tatsächlich Mutter und Kind sind, die dritte, männliche 

Person jedoch nur ein entfernter Verwandter ist (Mock-Versuch). Es soll 

nun anhand des genetischen Fingerabdrucks ausgeschlossen  werden, 

dass Spender K das leibliche Kind von Spender V (Vater) ist. 

 

5.2. Versuchsvorbereitung 

Folgende Geräte stellt mir der Geschäftsführer der Firma ATCGene, 

45711 Datteln, Castroper Straße 106, Dr. rer. nat. Frank Austrup, am 

Wochenende, 3/4. Februar 2007, in den Räumen seines Unternehmens 

freundlicherweise zur Verfügung: 

I.      Sterilbank  

II.      Mikro-Zentrifuge 

III.      Thermo-Cycler 

IV.      Agarose Gel-Elektrophoresegerät 

V.      UV-Illuminator 

VI.      Genetic Analyser 

Folgende Materialien kommen zum Einsatz:  

I.      Zweimal 10, einmal fünf  Milliliter EDTA-Spenderblut (ungerinnbar) 

II.      Verschiedene Chemikalien 

III.      Pipetten, PCR-Tubes, Supra-Magnet, weitere Behälter 



5.3. Durchführung 

In sämtlichen Laborbereichen müssen Kittel getragen werden; bei 

sämtlichen Arbeiten mit Reagentien müssen Laborhandschuhe getragen 

werden. Alle „offenen“ Arbeitsschritte wie das Umfüllen von Blut in 

Reaktionsgefäße, werden unter einer Sterilbank durchgeführt. Durch ein 

kompliziertes System von Ab- und Zuluft wird dabei sichergestellt, dass 

Verunreinigungen der Proben, beispielsweise durch Atemluft des 

Laboranten oder Flugkontamination untereinander, ausgeschlossen 

werden.  

Mein erster Arbeitsschritt besteht darin, die drei Röhrchen mit Blut aus 

dem Kühlschrank zu nehmen (siehe Angang, Bild 1). Pipetten, 

Reaktionsgefäße und Blutproben sind das wichtigste Zubehör (Bild 2). 

Unter der Sterilbank pipettiere ich dann unter Anleitung des Laborleiters 

100 Mikroliter Blut von der ersten Probe in ein Reaktionsgefäß (Bild 3) und 

gebe eine chemische Lösung zu, die die roten Blutkörperchen, in denen 

sich keine DNA befindet, platzen lässt (Bild 4). Diese Chemikalie heißt 

Red Cell Lysis Buffer und wird im Verhältnis von 1:10 zugegeben.  

Um Verunreinigungen vorzubeugen, sind alle zum Einsatz kommenden 

Spritzen und Pipetten mit Filtern versehen. Vorsichtsmaßnahme gegen 

spätere Verwechslung: Erst, wenn ein Reaktionsgefäße beschriftet ist, 

wird das entsprechende Material eingegeben (Bild 10). Dennoch, so der 

Wissenschaftler, liege hier die größte mögliche Fehlerquelle. Da in der 

Praxis bis zu 20 Röhrchen in einem „Rutsch“ befüllt würden, müsse man 

hoch konzentriert zu Werke gehen, um Verwechslungen auszuschließen. 

Am Ende des ersten Arbeitsschritts halte ich drei mit „Kind“, „Mutter“ und 

„Vater“ beschriftete Reaktionsgefäße in Händen. 

Jedes Gefäß muss nun kurz geschüttelt werden, um die Lösung mit dem 

Blut gleichmäßig zu verteilen.  Dann  gebe ich sie in die Mikro-Zentrifuge 

(Bilder 5 und 6), wo weiße Blutzellen ob ihrer relativen Schwere 

gegenüber den restlichen Bestandteilen, hauptsächlich Wasser, bei 2700 

Umdrehungen pro Minute binnen fünf Minuten nach unten absinken.  



Nach dem Abnehmen des Überstandes füge ich dem Bodensatz, dem so 

genannten Pellett, eine weitere Lösung zu, die die DNA aus den weißen 

Blutkörperchen freisetzt und an paramagnetische so genannte Silica-

Partikel bindet (Bild 7). Mit einem Supra- Magneten lässt sich danach die 

freigesetzte, gebundene DNA an einer bestimmten Stelle des Röhrchens 

in hoher Konzentration sammeln (Bild 8). Den selben Effekt könnte man 

durch mehrfaches Zentrifugieren mit regelmäßiger Abnahme des 

Überstandes erreichen, doch so erspart man sich die dafür nötige Zeit von 

etwa 30 Minuten. In einem Labor, so erklärt es mir Dr. Austrup, sei Zeit 

Geld. Jeder Zeitvorteil komme aber auch den Patienten zugute, die an 

einem raschen Befund interessiert seien (besonders im Bereich der 

pränatalen Untersuchung von zum Beispiel Erbkrankheiten).  

Als dritter Arbeitsschritt muss die DNA-Probe gereinigt werden. Ein 

spezieller Waschpuffer wird hinzugegeben, wodurch Proteine etc. 

ausgewaschen werden. Zuletzt wird der DNA-Komplex in einem PCR-

Puffer gelöst. In dem Reaktionsgefäß befindet sich jetzt die reine DNA. Für 

eine Untersuchung der Vaterschaft werden allerdings nur einige 

ausgewählte STR-beinhaltende DNA-Bereiche analysiert. Um diese in 

einer für die weitergehende Untersuchung ausreichenden Zahl herstellen 

zu können, ist ein weiterer Arbeitsschritt nötig: 

 

 

Durch Zugabe eines Chemiecocktails, des so genannten Master-Mix 

(Bilder 9, 11 bis 13), werden hier gezielt die STR-Bereiche vermehrt, die 

anschließend auf die Zahl ihrer Basenfolgen hin untersucht werden sollen 

(Polymerase-Kettenreaktion). So enthält der Master-Mix, den das Labor in 

Vorstufen als zertifiziertes Fertigprodukt einkauft, als hauptsächliche 

Bestandteile Primer, die definieren, an welchen Stellen der DNA ein 

Vervielfältigungsprozess einsetzen soll, und so genannte dNTP, künstliche 

Basen, aus denen die entsprechenden STR-enthaltenden Bereiche 

nachgebaut werden. Ferner werden die unterschiedlichen STR-Amplifikate 

unterschiedlich farbig fluoreszierend hergestellt, um eine spätere 



Identifizierung in nur einem Ansatz mit nur einem Messgerät zu 

ermöglichen. 

Sobald sich nun die DNA-Proben der einzelnen Probanden in 

Vermehrungsansätzen (Master-Mix) befinden, kommen unsere drei 

Proben in den Thermo-Cycler (Bild 14). Durch das wiederholte Abfahren 

verschiedener Temperaturen,  wird die DNA an von den Primern 

definierten Stellen (spezifisch gebundene Sequenzen) mittels einer 

Polymerase in einer Kettenreaktion millionenfach nachgebaut.  

Hier seien, im Gegensatz zur früheren Methode des Klonens der DNA, 

Fehler durch Verwischungen nicht mehr möglich. Nach einigen Stunden 

befinden sich so viele der gewünschten STR-Einheiten in den 

Reaktionsgefäßen, dass nach Auskunft des Laborleiters eine 

Untersuchung des vermehrten(amplifizierten) Materials möglich ist.  

Theoretisch könnte jetzt die Auswertung erfolgen, doch ist der Einsatz des 

dafür nötigen Gerätes sehr teuer und zeitintensiv. Daher erfolgt als 

Zwischenschritt eine Kontrolle, ob bisher alles funktioniert hat. Dazu wird 

ein kleiner Teil der Proben in eine zwischen zwei Glasplatten gespannte 

Gel-Lösung (Agarose-Gel)  eingebracht. Diese Vorrichtung spanne ich in 

das Agarose Gel-Elektrophoresegerät (Bilder 15, 16). Es legt an der 

Unterseite der Gelplatte positive Spannung an. Die negativ geladene  

PCR-Produkte (die Amplifikate) werden dadurch langsam durch das wie 

ein Sieb wirkende Gel gezogen. Große Abschnitte brauchen länger, 

kleinere wandern schneller. Dadurch entstehen für jeden Genabschnitt 

typische Balkenmuster unterschiedlicher Größe. Da ein weiterer 

Bestandteil des Agarosegels eine Chemikalie war, die die STR-Amplifikate  

fluoreszieren lässt (Ethidiumbromid), kann man diese Balkenmuster, im 

Fachjargon Banden genannt,  nach etwa einer halben Stunde unter dem 

UV-Illuminator sichtbar machen (Bilder 17,18) .  

 

Bei einer Untersuchung von Exons wären an dieser Stelle übrigens bereits 

Aussagen über deren Beschaffenheit möglich. Es könnten bestimmte 



Deletionen und damit Erbkrankheiten oder – Anlagen erkannt werden. Die 

Balkenmuster werden zur weiteren Auswertung abfotografiert. Nach 

spätestens einer Stunde hätten in diesem System die Amplifikate das 

Ende der Platte erreicht und wären dann nicht mehr auseinanderzuhalten. 

Zur Dokumentation benutzt das Labor eine Polaroid-Kamera (Gel-Cam mit 

Vorfiltern). 

Bei meinem Versuch ergibt sich das gewünschte, typische Strichmuster 

für die zuvor vermehrten STR-Bereiche. Dies sind in meinem Versuch fünf 

Stellen, und zwar: „D3S1358“, „TH01“, „D13S317“, „D16S539“ und 

„D2S1338“. Sie werden für einen genetischen Fingerabdruck deshalb gern 

genommen, weil sie sich durch von Mensch zu Mensch stark 

schwankende Basenzahlen auszeichnen und somit eine relativ hohe 

Aussagekraft besitzen. International arbeiten nahezu alle Labore und 

sogar das amerikanische FBI mit unter anderem diesen Abschnitten. So 

erklärt es mir der Laborleiter. 

Nun setze ich die drei Proben, sowie in einem vierten Röhrchen einen Mix 

aus denen des Kindes und des mutmaßlichen Vaters  zur Gegenkontrolle, 

in den Genetic-Analyser (Bild 19). Da dieses 150 000 Euro teure Gerät 

vollautomatisch arbeitet, bitte ich den Laborleiter, mir die Funktionsweise 

zu erläutern.  

Eine hochauflösende Elektrophoreseeinheit (Kapilarelektrophorese mit 

flüssigem Polymer als Gel) trennt ihm zufolge im Gerät die DNA-

Fragmente der Größe nach auf. Dies mit so hoher Genauigkeit, dass man 

den Laufunterschied jeder einzelnen Base auftrennen kann. Ein Laser der 

in der Lage ist, Farben zu unterscheiden, erkennt dabei, um welches 

spezielle STR-Produkt es sich jeweils handelt.  Einfach ausgedrückt 

erkennt das Gerät die einzelnen STR-Bereiche und zählt ihre Basenpaare. 



5.4 .  Auswertung des Versuchs 

Vor dem 

Computerbildschirm 

studiere ich gemeinsam 

mit dem Laborleiter die 

Ergebnisse des 

Genetic-Analysers (Bild 

20). Im ersten 

Abschnitt, „D3S1358“, 

besitzt das Kind auf 

einem DNA-Strang 16 

Vierer-Basenketten, auf 

dem anderen 17 (Bild 

21). Der mutmaßliche 

Vater verfügt über 17 beziehungsweise 15 Tetra-Nukleotid-Repeats, die 

Mutter weist an beiden Strängen den Wert 16 auf. Dr. Austrup erklärt mir, 

dass dies allein die Möglichkeit einer Vaterschaft weder ausschließen 

noch bestätigen kann, da das Kind, das seine Anlagen zur Hälfte von der 

Mutter und zur Hälfte vom Vater geerbt haben kann, die 16 von der Mutter, 

die 17 vom mutmaßlichen Vater erhalten haben könnte. Da etwa jeder 40. 

Mensch im betreffenden Abschnitt eine 16 beziehungsweise 17 aufweist, 

so erklärt es mir der Experte, sei aufgrund der Untersuchung allein dieses 

Abschnittes sogar mit einer Wahrscheinlichkeit von 1:40 von einer 

Vaterschaft auszugehen.  

Da diese Wahrscheinlichkeit für eine Aussage zu gering sei, würden beim 

Vaterschaftstest in der Regel 15 DNA-Abschnitte untersucht, wobei sich 

die Aussagewahrscheinlichkeit mit jeder weiteren Übereinstimmung 

potenziere. Bei der zweiten Übereinstimmung (z.B.wieder 1:40 x 1:40) 

liegt die Wahrscheinlichkeit bereits bei 1:1600, bei drei 

Übereinstimmungen bei 1:64000 usw.. Dieselben  Wahrscheinlichkeiten 

würden auch beim Vergleich von Tatort-DNA mit der DNA eines 

Verdächtigen gelten.  

 



 

 

 

Ein anderes Ergebnis ergibt sich beim zweiten untersuchten Abschnitt 

„TH01“. Mutter und Kind verfügen jeweils über zwei STR-Bereiche mit 

dem Wert 9.3, wobei die Kommazahl bedeute, dass den jeweils neun 

Basen-Viererpaaren eine weitere, einzelne Base nachgelagert sei. Beim 

„Vater“ (8 und 9) fehlt die Kommazahl, sodass das Kind sie von diesem 

Probanden nicht geerbt haben kann, ebenso wenig ist das väterliche Ach-

ter-Repeat-Allel nachweisbar. Jetzt wird die Gegenkontrolle wichtig, wie 

der Wissenschaftler erläutert. Denn man könnte bei derart kleinen 

Abweichungen mutmaßen, dass das Untersuchungsgerät eine 9 nicht 

streng von einer 9.3 trennen könnte. Um einen Messfehler 

auszuschließen, schaut er sich die vierte Untersuchungslinie (Mischung 

Vater/Kind) an. Das Gerät hat alle Werte, die bei Vater und Kind einzeln 

ermittelt wurden, auch in der Mischung exakt wiedergefunden, arbeitet 

also einwandfrei. Obwohl aber einer der 9.3 Werte des Kindes nicht vom 

mutmaßlichen Vater sein kann, weil der richtige Vater an dieser Stelle 

ebenfalls mindestens einmal diesen Wert aufweisen müsste, ist die 

Untersuchung damit nicht beendet. Denn es könnte theoretisch sein, dass 

das Kind vom mutmaßlichen Vater eine 9 geerbt hätte, die dann aber zu 

einer 9.3 mutiert ist. Mutationen, so Dr. Austrup, seien selten (etwa im 

Promillebereich), aber nicht auszuschließen.  

Im Ergebnis bleibt hier festzuhalten, dass der mutmaßliche Vater einen 

anderen Wert aufweist als den des Kindes. Da dies im Falle eine 

Vaterschaft nur durch eine Mutation erklärbar wäre, liegt die 

Wahrscheinlichkeit einer Nicht-Vaterschaft hier bereits bei 1:1000, da 

statistisch  jede 1000. Base mutiere. Bei einer zweiten Nicht-

Übereinstimmung erhöht sich die Wahrscheinlichkeit einer Nicht-

Vaterschaft bereits auf 1:1 000 000. 

 



5.5. Ergebnisse des Versuchs 

Im vorliegenden Fall gibt es zwischen mutmaßlichem Vater und Kind am 

Ende meines  Versuchs anhand der dargestellten Loci bereits insgesamt 

drei Nicht-Übereinstimmungen (in TH01, D16S539 und D2S1338). Nach 

den geltenden Bestimmungen müssen an mindestens drei 

unterschiedlichen Loci unterschiedliche Ergebnisse gefunden werden, um 

eine Vaterschaft auszuschließen.  

 

Mit einer sehr  hohen Wahrscheinlichkeit von 1:1 000 000 000 kann eine 

Vaterschaft damit bereits ausgeschlossen werden. Ein Ergebnis, das die 

Blutspender nicht überrascht hat. Auch die Tatsache, dass gleich zwei 

Übereinstimmungen gefunden wurden, stellt dieses Ergebnis nicht in 

Frage, zumal da es sich bei den Probanden um Verwandte handelt.  

 

 6. Einsatzmöglichkeiten im Unterricht 

Die Möglichkeiten der Ermittlung eines genetischen Fingerabdrucks im 

Unterricht sind begrenzt. Allein, um die Arbeitsschritte bis zu einem ersten 

Ergebnis im UV-Illuminator nachvollziehen zu können, würden 

Laborgeräte im Wert von 50 000 Euro benötigt. Das dürfte nur mittels 

Sponsoren möglich sein. Die Firma ATCGene hat einer Schule im Kreis 

Recklinghausen bereits ein solches Labor gesponsert. Für die Materialien 

würden dann für jeden Versuch, so wie oben beschrieben mit drei Proben, 

folgende Kosten entstehen: DNA-Isolation 15 Euro, PCR 40 Euro, Gel-

Elektrophorese: 30 Euro.  



 7. Schlussgedanke 

Die Methode des Genetischen Fingerabdrucks ist eine sichere Methode, 

um Aussagen zur Vaterschaft zu treffen und DNA-Spuren einer 

bestimmten Person zuordnen zu können. In einem seriösen Labor 

durchgeführt, sind Messfehler bei Einhaltung der korrekten Arbeitsabläufe 

äußerst unwahrscheinlich. Selbst kleinste Abweichungen der einzelnen 

STR-Abschnitte können exakt nachgewiesen werden.  

 

Früher vorgekommene Messfehler durch Verwischungen des genetischen 

Materials infolge Klonens werden heute durch den Nachbau der zu 

untersuchenden Abschnitte durch PCR ausgeschlossen.  

Größte Fehlerquelle ist der Mensch. Denkbar wäre es, dass ein 

übermüdeter Laborant Proben vertauscht oder mit kontaminiertem 

Material gearbeitet wird. Deshalb sollte immer dann, wenn es um viel geht 

wie beispielsweise bei Kapitalverbrechen, nach einem positiven Ergebnis 

eine zweite oder dritte Untersuchung durchgeführt werden. 

Im Ergebnis liefert jede DNA-Analyse zwar, da haben kritische Stimmen 

Recht, immer nur eine bestimmte Wahrscheinlichkeit. Mag diese noch so 

hoch sein, ist doch eine 100-prozentige Sicherheit, wie sie viele Labore 

versprechen, die sich auf Vaterschaftstests spezialisiert haben26, nicht 

möglich.  

Allerdings liegen diese Wahrscheinlichkeiten sehr nahe an einem 100-

prozentigen Ergebnis. Stimmen im Vaterschaftstest beispielsweise alle 15 

Merkmale zwischen Kind und Vater überein, ergibt sich eine 

Wahrscheinlichkeit von  eins zu Zig-Millionen,  es mit dem leiblichen 

Erzeuger zu tun zu haben. Wohl auch vor diesem Hintergrund hat der 

Bundesgerichtshof  am 13. Februar entschieden, dass Vaterschaftstests 

zwar nicht heimlich erlaubt, wohl aber grundsätzlich gerichtsverwertbar 

                                                 
26 http://www.siteboard.de/vaterschaftstest/vaterschaftstest_dna.htm 



sind27 und bestätigt damit meine Einschätzung, es mit einem seriösen und 

sicheren Verfahren zu tun zu haben. Nicht zuletzt unterliegt jedes Be- und 

Nachweisverfahren einer bestimmten Wahrscheinlichkeit, dass es 

gefälscht oder unter falschen Voraussetzungen zustande gekommen sein 

könnte. Das gilt für Zeugenaussagen ebenso wie für echte 

Fingerabdrücke. Denn ebenso wenig wie die gesamte DNA der 

Weltbevölkerung durchgecheckt werden kann, können nicht die 

Fingerabdrücke aller sechs Milliarden auf der Welt lebenden Menschen 

daraufhin abgeglichen werden, ob sich nicht am Ende doch zwei von 

ihnen absolut gleichen.  

                                                 
27http://www.faz.net/s/Rub594835B672714A1DB1A121534F010EE1/Doc~EA525E8216F7F4C23A36BBBA08
999CAAE~ATpl~Ecommon~Scontent.html 



 8. Arbeitsprotokoll 
 

Gliederung und Thema 
reflektiert 
 

25.11.2006 – 26.11.2006 

Erstes Gespräch mit 
Fachlehrerin bzgl. des 
Themas (siehe Testatbogen 
im Anhang) 

01.12.2006 
 

Informationen über die 
Geschichte des genetischen 
Fingerabdrucks, 
Anwendungsmöglichkeiten,  
Kritik, Aufbau der DNA  etc. 
eingeholt 

03.01.2007 – 06.01.2007 

Informationen gesichtet und zu 
Papier gebracht, Zielvorgaben 
definiert 

20.01.2007 – 21.01.2007 

Absprache mit Labor 23.01.2007 
Informationen über die 
anstehende 
Versuchsdurchführung 
eingeholt (Isolation, PCR) 

24.01.2007 – 28.01.2007 

Zweites Gespräch mit 
Fachlehrerin bzgl. der 
Arbeitsfortschritte (siehe 
Testatbogen im Anhang) 

26.01.2007 

Versuchsdurchführung bei 
ATCGene 

03.02.2007- 04.02.2007 

Sichtung  der Ergebnisse 
sowie Auswertung des 
Versuchs. 

06.02.2007 – 08.02.2007 

Formulierung der Ergebnisse 
des Versuchs 

10.02.2007 

Vergleich der Ergebnisse des 
Versuchs mit den zuvor 
eingeholten Informationen.  
Rücksprache mit dem Labor 
bezüglich Einsatzmöglichkeiten 
im Schulunterricht. 
Formulierung der 
Schlussfolgerungen. 

11.02.2007 

Drittes Gespräch mit 
Fachlehrerin bzgl. der 
Arbeitsvortschritte (siehe 
Testatbogen im Anhang) 

14.02.2007 

Letzte Feinarbeiten (Bilder 
einfügen, Texte überarbeiten 
und Mappe zusammenstellen 

17.02.2007 – 18.02.2007 
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