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Wer ist mein Vater?

Hannes Streif

Résumé

Si le géniteur est inconnu, seule la génétique peut aider. Cependant, la re-
cherche génétique ne suffit pas a elle seule a trouver l'aiguille dans une botte
de foin. Sur la base d’un cas concret, cet article démontre comment un géniteur
anonyme peut étre identifié. Il devient rapidement clair que cette recherche ne
peut pas se faire sans généalogie classique. On sous-estime souvent quel réle
central la généalogie génétique joue. La parenté génétique est le fil rouge de
cette recherche. Cependant, celui qui fait les recherches doit savoir avec quels
parents il a a faire. Cet article dévoile les mysteres de la généalogie génétique.
Il montre ce que nos proches savent génétiquement sur nous et il montre qu’il
n’est pas nécessaire que les membres de notre famille soient apparentés entre
eux. Aprés la lecture de cet article, le lecteur est essentiellement capable
d’interpréter les résultats d’analyses d’ADN généalogiquement et il sait com-
ment les banques de données sur internet fonctionnent. Les piéges juridiques
liés a l'utilisation de ces nouvelles offres sont également mis en évidence. En
passant, le lecteur apprend comment une des plus grandes affaires criminelles
de l'histoire américaine a été résolue.

Zusammenfassung

Wenn der Erzeuger unbekannt ist, hilft nur noch die Genetik. Mit genetischen
Recherchen allein Idsst sich die Nadel im Heuhaufen allerdings nicht finden.
Dieser Beitrag zeigt anhand eines konkreten Falles auf, wie ein anonymer Er-
zeuger identifiziert werden kann. Dass es bei dieser Suche nicht ohne klassische
Genealogie geht, wird rasch klar. Welche zentrale Rolle aber die genetische
Genealogie spielt, wird oft unterschdtzt. Die genetischen Verwandten bilden bei
dieser Suche Leitplanken und roter Faden zugleich: Der Suchende muss aller-
dings wissen, mit was fiir Verwandten er es zu tun hat. Dieser Beitrag enthiillt
die Mysterien genetischer Genealogie. Er zeigt auf, was unsere Verwandten
genetisch {ber uns wissen und dass Verwandte durchaus nicht miteinander
verwandt sein missen. Nach der Lektiire dieses Artikels ist der Leser im Grund-
satz befdhigt, Ergebnisse von DNA-Analysen genealogisch zu interpretieren und
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weiss, wie die entsprechenden Datenbanken im Internet funktionieren. Juristi-
sche Fallstricke im Zusammenhang mit dem Gebrauch dieser neuen Angebote
werden ebenfalls beleuchtet. Nebenbei erfihrt der Leser, wie einer der grdssten
Kriminalfélle der US-amerikanischen Geschichte aufgel6ést worden ist.

Wie die Jungfrau zum Kind kam

Der Verfasser dieses Beitrags sandte vor nicht allzu langer Zeit seine Spei-
chelprobe an ein in den USA domiziliertes Unternehmen. Er erhoffte sich aus
deren Analyse Informationen dariiber, aus welchen Regionen seine DNA
stammt, in welchen Teilen der Erde seine Verwandten leben und ob in seinen
Genen angelegte Gesundheitsrisiken in ihm schlummern. Was er in jener Da-
tenbank fand, waren zwei Halbgeschwister. Da er bis dahin angenommen hat-
te, ein Einzelkind zu sein, erschiitterte ihn dieser Fund. Kurz darauf wurde ein
gut gehitetes Familiengeheimnis geliftet: Er ist das Kind eines anonymen Sa-
menspenders. Und bei den in den DNA-Datenbanken gefundenen Halbge-
schwistern muss es sich um weitere Nachkommen dieses Spenders handeln.
Die «Urheberschaft» der Spenden: Die Frauenklinik des Berner Universitatsspi-
tals, damals neben den Universitatsspitalern Basel und St. Gallen eine der fiih-
renden Schweizer Inseminationskliniken. Studenten und Assistenzarzte wurden
in der 1970er- und 80er-Jahren reihenweise als Spender angeworben, wobei
man ihnen Anonymitat garantierte. Durchschnittlich behandelten die Berner
Mediziner neun Frauen taglich mit Gemischen von Samen jeweils dreier Spen-
der. An der Universitatsklinik Basel habe es in den 1970er und 80er Jahren fir
viele Arzte zu einer Art Ritual gehért, vor Betreten des Operationssaals dem
hausinternen Fortpflanzungsprogramm zu huldigen. Die Kliniken taten alles in
ihrer Macht Stehende, um die Identitat der Spender zu verschleiern. Darliber
hinaus wurde den werdenden Eltern empfohlen, die Tatsache der Insemination
geheim zu halten. Auch heute dirfte eine Minderheit der Tausenden so ge-
zeugten Kinder nicht tiber die Umstande ihrer Entstehung informiert sein.

Die Spuren zu den Spendern, die so penibel verwischt wurden, kénnten
heute mittels populdarer DNA-Tests rekonstruiert werden. Auf die Mitarbeit der
Spender mit ihrem zumeist fortwahrenden Wunsch nach Anonymitdat kommt
es bei dieser Suche gar nicht an. Es sind die biologischen Verwandten der
Spender, die durch ihre Prasenz in DNA-Datenbanken die Identitat preisgeben
kdénnen.
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Die Problemstellung: DNA bekannt, Spurengeber
gesucht

Die Suche nach einem Unbekannten unter Zuhilfenahme seiner DNA lasst
sich illustrieren (ohne hiermit die Hintergriinde in irgend einer Weise vermi-
schen zu wollen) anhand der Suche nach dem sogenannten «Golden State
Killer», einem Serientater, der in Kalifornien zwischen 1976 und 1986 diverse
Morde und Vergewaltigungen begangen hatte und 2018 mittels genetisch-
genealogischer Recherche gefasst wurde'. War die forensische DNA-Analyse
zur Tatzeit noch in den Anfangen, gelang es 2001, die DNA des Taters anhand
der sichergestellten Beweismittel zu identifizieren. Die Ermittler durchsuchten
zunachst erfolglos alle staatlichen Datenbanken von Kriminellen oder polizei-
bekannten Personen. Der entscheidende Fortschritt bei den Ermittlungen ge-
lang erst, als die Ermittler eine dffentliche Genealogie-Datenbank durchsuch-
ten. In 6ffentlichen DNA-Datenbanken kénnen Interessierte Informationen zu
ihrer Abstammung und ihren verwandtschaftlichen Beziehungen erhalten,
indem sie ihre eigene DNA in die Datenbank einspeisen und mit anderen Da-
tensatzen abgleichen. In einer solchen Datenbank speicherten die Ermittler die
DNA des Taters und fanden dutzende seiner genetischen Cousins und Cousi-
nen, mit diesem etwa im dritten oder vierten Grad verwandt. Ausgehend von
erwiesenermassen genetisch Verwandten liess sich mittels klassischer Genea-
logie die erweiterte Familie des Taters ermitteln. Die Ermittler sahen sich mit
einem grossen Stammbaum konfrontiert, den es fir die Suche einzugrenzen
galt. Die Identifizierung von Verdachtigen geschah durch Verwertung krimina-
listischer Erkenntnisse oder Vermutungen: Geschlecht, Alter, Aufenthaltsort,
Erbgutsinformationen (Annahmen z.B. zu Haut-, Haar- und Augenfarbe, ge-
wonnen aus der DNA) und weitere Indizien. Nach diesem Profiling-Filter blie-
ben nur noch wenige Personen in jenem Stammbaum als mégliche Tater. Letzt-
lich war es der Abfallsack eines der Verdachtigen, aus welchem die Ermittler im
Jahr 2018 seine DNA gewannen — die mittlerweile fast 40 Jahre alte DNA
stimmte mit jener des Taters zu 100% uUberein. Es gibt wohl keinen anderen
Verbrecher, der liber einen noch besser recherchierten, genetisch verifizierten
Stammbaum verfigt. Aus juristischer Sicht wird es immer dann problematisch,
wenn jemand seine DNA zu genalogischen Zwecken ins Netz stellt und damit
den Strafverfolgungsbehdérden den entscheidenden Hinweis auf einen Tater
liefert, weil er mit diesem nahe verwandt ist. Denn niemand muss seine engen
Verwandten belasten, schon gar nicht unwissentlich. Das Recht, die Aussage zu
verweigern, wird damit effektiv ausgehebelt. Der beschriebene Fall hat einige
offentliche Datenbanken bereits zum Handeln veranlasst: Wer seine DNA hin-

! Statt vieler: Neue Ziircher Zeitu ng vom 08.03.2019.
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terlegt, muss angeben, ob diese den Strafverfolgungsbehoérden bekannt gege-
ben werden darf. Auch die Gewinnung von Informationen lber den Tater aus
dessen DNA ist problembehaftet, wenn diese Informationen zur 6ffentlichen
Tatersuche eingesetzt werden: Wenn in einem 100-Seelen-Dorf plotzlich alle
Blonden und Blaudugigen unter Mordverdacht stehen, kann die Stimmung
rasch kippen.

Gegenstand der Untersuchung: Autosomen und
Geschlechtschromosomen

Wer seinen Erzeuger sucht, hat immerhin die Halfte der DNA der gesuchten
Person. Man teilt gemeinsame Verwandte: Was dem Kind ein Onkel ist, ist dem
Vater ein Bruder. So «beleuchtet» jeder, der in einer genetischen Datenbank
vertreten ist, einige Dutzend Personen um ihn herum: Ein DNA-Profil in einer
Datenbank ist wie der Lichtkegel eines Scheinwerfers, der sich an einem gros-
sen Konzert liber die dunkle Zuschauermasse bewegt. All den Menschen in
dieser Masse diirfte eines gemeinsam sein: Sie haben 46 Chromosomen in 23
Paaren. Die Chromosomenpaare 1 bis 22 sind sogenannte Autosomen, beim
23. Chromosomenpaar handelt es sich um die Geschlechtschromosomen (X/Y
beim Mann und X/X bei der Frau). Die auf dem Markt am haufigsten angebo-
tenen Tests analysieren die Autosomen. Spezialisiertere Tests konzentrieren
sich z.B. auf das Y-Chromosom oder das X-Chromosom. Das Y-Chromosom ist
eine besonders dankbare Sache in der Abstammungsforschung: Es wird nam-
lich unverandert von Vater auf Sohn Ubertragen und mutiert sehr selten, so-
dass die paternale Linie leicht nachvollzogen werden kann. Die molekularbio-
logische Erforschung der maternalen Linie gestaltet sich demgegeniiber we-
sentlich aufwendiger. Gegenstand der Analyse sind ausgewdhlte Chromoso-
men, die je aus einem durchgehenden DNA-Doppelstrang bestehen. Das
«Band» der Doppelhelix besteht aus Phosphat und Zucker — nicht besonders
charakteristisch. Gegenstand der Analyse ist, was die Bander innen zusam-
menhalt: Basen. Man stelle sich einen Reissverschluss vor, jeder Zahn eine
Base. Im geschlossenen Zustand ergeben sich Basenpaare, bestehend aus vier
immer gleichen Basen. Die Abfolge dieser Basenpaare unterscheidet sich von
Mensch zu Mensch. Konkret untersucht werden nun diese Sequenzen von
Basenpaaren, sog. Mikrosatelliten oder Short Tandem Repeats, kurz STR, ge-
nannt. Bei Verwandten sind infolge Vererbung einige Basenpaarsequenzen
identisch. Eine DNA-Datenbank speichert die entschliisselten Sequenzen: Ge-
sucht wird sodann in der Datenbank nach identischen DNA-Sequenzen anderer
Testpersonen.
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Genetische Genealogie anhand des Y-Chromosoms

Nachstehende Tabelle veranschaulicht die STR-Resultate von 14 Mannern
auf deren Y-Chromosomen. Die vollstindige Tabelle umfasst weit mehr Daten
als die Abgebildete, eine verkiirzte Darstellung genligt dem Veranschauli-
chungszweck indes vollauf:

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 | 11 12 13 |14 15| 16 | 17 | 18 | 19 | 20 | 21
DYS [DYS|DYS [DYS| o ... [DYS[DYS|DYS[DYS[DYS[DYS| DYS [, o ,.o[ DYS [DYS[DYS|DYS [ DYS|DYS
393 [ 390 | 19 [ 39 426 | 388 | 439 | 380i | 392 | 389ii | 458 455 | 454 | 447 | 437 | 448 | 449
Person 1 13|25 14 [ 1111 14]12]122]12]13] 12] 28 17 |9 10] 11 11|25 [ 15 ] 19 ] 20
Person 2 1325 | 14 [ 11 |11 14| 12 |12 | 12| 13| 12 | 28 17 |9 10] 11 11|25 |15 ] 19 | 20
Person 3 13|25 14 [ 1111 14a]12]122]12]13]12] 28 17 |9 10] 1 11 |25 [ 15 ] 19| 29
Person 4 13125 14 [ 1111 14a]12]12]12]13]12] 28 16 [9 10] 11 11 | 25 [ 15 | 19 | 20
Person 5 13 | 25 | 14 [ 11 |11 14| 12 | 12 | 12 | 13 | 12 | 28 18 |9 10] 1 11 | 25 | 15| 19 | 29
Person 6 1325 1@ [ 1111 1412121213127 28
Person 7 13 25| 14| 11|11 1] 12]12]12]13] 12] 28 18 |9 10| 11 1M | 25| 15| 19| 29
Person 8 13| 25| 14| 11|11 14| 12] 12|12 13 ] 12| 28 18 |9 10| 11 11| 25 | 15| 19| 29
Person 9 13 | 25 | 14 1M1 14] 12 ] 12 12 13 ] 12 ] 28 18 |9 10] 11 1" 25 15 19 | 28
Person 10 13|25 14 | 1111 14]12]122]12] 13 12] 28 18 |9 10] 11 11|25 |15 ] 19| 26
Person 11 13|25 | 14 [ 11 |11 14| 12 |12 ]| 12| 13| 12 | 28 18 [9 10 11 11 | 25 | 15 | 19 | 29
Person 12 13 | 25 | 14 [ 11 |11 14| 12 | 12 | 12 | 13 | 12 | 28 19 |9 11 11 | 25 | 15| 19 | 29
Person 13 13 |25 | 14 [ 11 |11 14] 12 ]| 12 | 11 13 | 12 | 28 18 [9 10] 1 11 | 25 | 15 | 19 | 29
Person 14 13 25| 14| 11|11 14| 12]12]122] 13] 12| 28 18 |9 10] 11 11 | 25 [ 15 | 19 | 30

Tab. 1: Quelle: Rev. Gary W. Kriss, Cambridge NY / Hannes Streif, Baden

Die zweite Zeile nennt die getesteten Loci (Position der Sequenz auf dem
Chromosom). Bei allen Testpersonen zeigen sich z.B. auf Position «DYS 393» je
13 Wiederholungen derselben Basenpaare. Dieser Umstand zieht sich (ber die
ersten 12 getesteten Loci durch. Allein daran ist erkennbar, dass die Testper-
sonen miteinander verwandt sind: Sie haben dieselbe paternale Linie. Erhel-
lend ist die gelb markierte Position «DYS 458», wenn man folgende Zusatzin-
formation besitzt: Personen 1-4 leben in Europa, Personen 5-14 leben in den
USA, wobei Personen 7-14 alle Cousins ersten Grades sind und einander an
Familienfesten regelmassig begegnen. Mit einer Ausnahme (Person 12) hat die
amerikanische Familie je 18 Wiederholungen auf Position «DYS 458», wohin-
gegen der in Europa verbliebene Teil der Familie als Grundeinstellung 17 Wie-
derholungen aufweist. Bei zwei Personen (Nr. 4 und 12) weicht die Zahl der
STRs geringfligig ab; es diirfte sich um spontane Mutationen handeln, die sich
auch an anderen Orten zeigen (z.B. bei Person 14 auf «DYS 449»). Der in die
USA ausgewanderte Begrinder der getesteten amerikanischen Familie wies
moglichweise auf «DYS 458» noch den europdischen Standard (17) auf, doch
diirfte eine spontane Mutation bei ihm, einem seiner mannlichen Vor- oder
Nachfahren zum Wert 18 gefiihrt haben, der dann an die Manner jenes Zwei-
ges weitervererbt worden ist. Die Tabelle zeigt, dass eine DNA-Datenbank bei
ausreichend Testsubjekten in der Lage ist, Familienzweige zu unterscheiden.
Die Aussagekraft ist allerdings beschrankt: Person 6 ist z.B. jemand, der keinen
ausfiihrlichen DNA-Test machte: Von ihm kann lediglich gesagt werden, dass
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auch er den gemeinsamen vaterlichen Vorfahr der anderen Personen teilt. In
welchen Familienzweig er gehort, ist unklar.

Die Genetik ist also in Bezug auf mannliche Probanden problemlos in der
Lage, einen Familienzweig zu identifizieren bzw. die Frage nach der Zugehorig-
keit von Proband x zu diesem Zweig (mit grosser Wahrscheinlichkeit) zu beja-
hen oder zu verneinen. Der Markt bietet die entsprechenden Tests zu er-
schwinglichen Preisen an. Kunden beziehen die Tests direkt bei den Anbietern
und verwalten ihre Resultate online.

Die vorangehenden Uberlegungen beleuchten die genetische Recherche
spezifisch in Bezug auf das Y-Chromosom. Ahnliche Uberlegungen gelten in
Bezug auf die mitochondriale DNA, die von der Mutter auf die Kinder tbertra-
gen wird — auch diese Ubertragung erfolgt ohne grossen Informationsverlust
quasi als Kopie.

Das grosse Gemetzel: autosomale DNA

Im Unterschied dazu prasentiert sich die Situation betreffend die nicht ge-
schlechtsspezifischen Chromosomen 1-22, die Autosomen, und das X-
Chromosom anders: Diese rekombinieren (vermischen) sich beim Kind. Was
beim Kind in den Autosomen und im X-Chromosom ankommt, ist eine zufallige
Mischung des elterlichen Erbguts. Wer DNA-Analysen des menschlichen Ge-
noms nutzen will, um den Grad der Verwandtschaft zwischen zwei Individuen
zu bestimmen oder zumindest einschatzen zu konnen — kurz: Wer genetische
Genealogie betreibt —, kommt nicht darum herum, sich mit der Vererbung
autosomaler DNA zu beschaftigen.

Genetische Genealogie wird im Wesentlichen von zwei gegensatzlichen
Phanomenen dominiert. Einerseits die banale Tatsache, dass die Anzahl Ver-
wandter einer Person umso grosser ist, je weiter entfernt die Verwandten
verwandt sind. Andererseits der Umstand, dass die vielen Verwandten nur
wenig gemeinsame DNA teilen, wahrend nur wenige Verwandte viel gemein-
same DNA haben.

Dieser Umstand lasst sich anschaulich anhand folgender Frage veranschau-
lichen: Wie viel DNA teilt ein Mensch mit einem Cousin? Dieselbe Frage anders
formuliert: Gibt es Cousin-Verwandtschaft, ohne dass die zu vergleichenden
Personen genetisch miteinander verwandt sind? Letztlich ist dies ein Thema
der Wahrscheinlichkeitsrechnung: Mit jeder Generation werden samtliche
Autosomen neu rekombiniert. Damit steigt mit zunehmender Anzahl Generati-
onen die Wahrscheinlichkeit, dass bestimmte Informationen «auf der Strecke
bleiben», also zufolge Rekombination nicht an die Nachkommen weitergege-
ben werden. Bei Cousins vierten Grades ist die Wahrscheinlichkeit bereits
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gross, dass die beiden Probanden gar nicht mehr (iber gemeinsame Fragmente
der autosomalen DNA ihres gemeinsamen Vorfahren verfiigen, also genetisch
keine nachweisbare Verwandtschaft mehr aufweisen.

Die Zerstiickelung autosomaler DNA durch Erbgang

Wie stark die «Zerstiickelung» autosomaler DNA ist, zeigte Prof. Graham Coop
anhand einer simulierten Betrachtung von Grosseltern, Mutter und Enkelin
illustrativ’: Nachfolgende Grafik zeigt in der linken Spalte (violett), wieviel au-
tosomale DNA eines Kindes mit der DNA seiner Mutter Ubereinstimmt. Die
Darstellung veranschaulicht das «Mosaik», welches zufolge Rekombination

Abb. 1: DNA-
Rekombination
liber drei Gene-
rationen in
gerader Linie
(Quelle: Prof Dr.
Graham Coop,
Universitdt
California Da-
vis)
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? Graham Coop, 2013, in: https://gcbias.org, How many genomic blocks do you share with a
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entsteht. Die mittlere und rechte Spalte vergleicht dasselbe Kind miitterlicher-
seits mit seiner Grossmutter (Mitte) und seinem Grossvater: rot eingefarbt
sind diejenigen Segmente, welche bei Enkelin und Grossmutter identisch sind,
blau eingefarbt sind jene Abschnitte, die das Kind vom Grossvater vererbt er-
halten hat.

Die Lage der genetisch identischen Stellen folgt keineswegs einer Regel. Die
Positionen der «Bruchstiicke» prasentiert sich bei jedem Fortpflanzungsvor-
gang anders.

sz Cousinlund |z Cousin2und |==: Cousin1und
C—J2 Grossmutter . Grossmutter |Cmm, Cousin2:

(identische = (identische _ gemeinsame
— i o — <
E” Segmente) E’g Segmente) !,9 grossmiitter-

liche DNA
[ s— (D 18 Em
| s— — -
[ S— — T [ —
au — P =u
- —— -
e — | [ =
C————n )y — . S— 1T
e ————— c————
— — f— — = T f— -
[ [ — [
ey [P0 CE T 5 % 9
— —_—
T — —— ADD. 2: DNA-
— ey | — Rekompbination
[ e— 6 —————— liber drei Gene-
e S —" .
| ee— — - (I . rationen (Quel-
g ¥ (O — . ; le: Prof Dr.
. J (— —
— Se—1 a  E— s Graham Coop,
— | Ny . T
" | P - . California
e e — - )
Davis)

Die Frage lautete, wie viel DNA ein Mensch mit einem Cousin gemeinsam
habe. Die Antwort wird zundachst am Beispiel zweier Cousins ersten Grades
gegeben, wobei angenommen wird, die Probanden teilen die Grossmutter
mutterlicherseits. Die nachfolgende, simulierte Grafik illustriert die Vererbung
anhand eines Vergleichs der beiden Cousins der gemeinsamen Grossmutter:
Jene DNA-Fragmente, welche bei beiden Cousins identisch vorhanden sind,
stammen von jener Grossmutter. Die linke Spalte zeigt, welche Teile der auto-
somalen DNA von Cousin 1 mit der grossmitterlichen autosomalen DNA (iber-
einstimmen. Die mittlere Spalte zeigt, welche Abschnitte der Cousin 2 von je-
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ner Grossmutter erhalten hat. Es sind zufolge Rekombination teils dieselben,
teils andere Fragmente. Die rechte Spalte zeigt (violett), welche DNA-
Abschnitte beide Cousins von der gemeinsamen Grossmutter ibernommen
haben. In dieser Prasenz gemeinsamer grossmutterlicher DNA ist die geneti-
sche Verwandtschaft der Cousins also nachweisbar («identical by descent»,
also «identisch zufolge Abstammung»).

Falls die Probanden auch den Grossvater miitterlicherseits teilen, werden
auch identische Teile grossvaterlicher autosomaler DNA bei den Cousins vor-
handen sein.

Der Rekombinationsvorgang am Beispiel eines Chromo-
soms

Was in vorangehenden Grafiken jeweils (iber alle Autosomen 1-22 illustriert
wurde, also der Vorgang der Rekombination, der «Bruchstiicke» der Vorfah-
ren-DNA bei den Nachkommen hinterlasst, lasst sich veranschaulichen am
Beispiel der Vererbung von Informationen auf Chromosom 1:

)

1) (1)

m IBD m

Abb. 3: DNA-Rekombination auf einem Chromosom (iber drei Generationen
und Seitenlinien (Quelle: Wikipedia)

Der Pfeil zeigt, an welchem Ort die Cousins «identisch zufolge Abstam-
mung» (IBD) sind.

Was bei beiden Cousins an grosselterlicher DNA identisch noch vorhanden
ist, ist nicht mehr als ein kleiner Teil der gesamten grosselterlichen Information
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auf Chromosom 1. Der Nachweis der genetischen Verwandtschaft erfolgt also
bereits bei Cousins ersten Grads anhand von Fragmenten, die, dem Zufall fol-
gend, auf beide Probanden vererbt worden sind.

Ab welcher Distanz sind Cousins genetisch nicht mehr
verwandt?

Das Problem des Nachweises genetisch identischen Erbguts akzentuiert sich
mit jeder weiteren Generation, die der gemeinsame Vorfahre von den Proban-
den entfernt ist. Bei Cousins zweiten Grades, die eine Urgrossmutter teilen,
prasentiert sich die noch vorhandene, gemeinsame genetische Information
(«urgrossmiitterliche Erbschaft») entsprechend noch bruchstiickhafter: Nach-
stehende Grafik zeigt die urgrossmutterliche DNA in Urenkel 1 (links, rot), in
Urenkel 1 (Mitte, blau) bzw. die liberlappenden Segmente urgrossmditterlicher
Information bei den beiden Urenkeln (rechts, violett).
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(Quelle: Prof Dr.
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Universitdt
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Davis)

Jeder der Urenkel in unserem Beispiel verfiigt Gber acht Vorfahren im ur-
grosselterlichen Stamm. Von der Urgrossmutter haben sie jedoch weniger ge-
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netisches Material erhalten als von der Grossmutter. Selbst die grossmiitterli-
che DNA ist nur noch in kurze Blocke zerstiickelt vorhanden, da auch diese
DNA Gegenstand mehrfacher Rekombinationsvorgange war. Hier kommt die
Krux genetischer Genealogie zum Vorschein: Weil von der Urgrossmutter beim
Urenkel nur noch wenig Material vorhanden ist, haben zwei Urenkel (Cousins
zweiten Grades) auch weniger Uberlappende Segmente in Bezug auf jene Ur-
grossmutter als Cousins ersten Grades in Bezug auf ihre Grossmutter. Bei Cous-
ins zweiten Grades ist nicht nur die Materialmenge kleiner, sondern die Seg-
mente sind auch kiirzer, da die DNA (im Vergleich zu den Cousins ersten Gra-
des) einem zusatzlichen Rekombinationsvorgang ausgesetzt war.

Bereits bei Cousins vierten Grades ist es wahrscheinlich, dass sie kein ge-
meinsames genetisches Material teilen. Nachfolgende Grafik simuliert, was

genetisch von einer Ur-ur-urgrossmutter noch Ubrig ist:
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Selbstverstandlich kommt es angesichts der grossen Anzahl Cousins vierten
Grades vor, dass solche Verwandte auch genetisch identische Blécke in sich
tragen. Allerdings, und das ist eine wichtige Erkenntnis, langst nicht alle. Fir
die genetische Genealogie ist allerdings interessanter, zu wissen, mit welcher
Wahrscheinlichkeit ein Proband eine bestimmte Anzahl identischer (iiberlap-
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pender) Blécke mit einem Cousin teilt. Folgende Grafiken sind das Ergebnis
einer Simulation mehrerer hundert Stammbaume®. Sie zeigen die Anzahl ge-
meinsamer autosomaler Segmente fiir verschiedene Verwandtschaften: Die
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Abb. 6: Wahrscheinlichkeit gemeinsamer autosomaler DNA im Verhdltnis zur geneti-
schen Distanz (Quelle: Dr. Michael D. Edge, Universitiit Stanford)

schwarze Linie ist das Resultat der Simulation, die grauen Punkte eine errech-
nete Annaherung (die Simulation erfolgte unter der Annahme, dass z.B. Cou-

> Michael D. Edge, Noah Rosenberg, 2015, Implications of the apportionment of human genetic
diversity for the apportionment of human phenotypic diversity. Studies in the History and Phi-
losophy of Science Part C, 52: 32-45.
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sins flinften Grades nur ein Ururururgrosselternpaar teilen etc. — in der freien
Wildbahn diirften bei grosseren Stammbadumen ab und zu noch einige «geneti-
sche Interferenzen» hinzukommen, etwa wenn sich die Wege zweier Familien
mehr als nur einmal kreuzten).

Erst diese Wahrscheinlichkeitsrechnung vermittelt dem genetischen Genea-
logen eine wichtige Erkenntnis: Mit zunehmender Distanz zweier Probanden
wird es schwieriger, deren exakten Verwandtschaftsgrad zu bestimmen. Die
Grafik in der oberen Zeile rechts (Cousins dritten Grades) zeigt, dass etwa 1%
aller Probanden keinerlei genetische Ubereinstimmung aufweisen in Bezug auf
das ihnen gemeinsame Vorfahrenpaar. Nicht, dass diese Probanden keine
Segmente jener Vorfahren mehr hatten — solche tragen beide sehr wohl in
sich. Nur sind sie — infolge Rekombination — nicht Trager der gleichen Segmen-
te. Unter den Cousins vierten Grades zeigen bereits 25% keine genetische
Verwandtschaft mehr. Hinzu tritt ein weiteres Phdnomen; auch dieses ist der
Rekombination geschuldet: Cousins kdnnen ein identisches autosomales Seg-
ment auch von einem weit zuriickreichenden gemeinsamen Vorfahren in sich
tragen. Wird bei zwei Probanden ein kleines Segment gemeinsamer DNA fest-
gestellt, so ist in der Regel (und ohne weitere Daten anderer Verwandter) nicht
klar, ob es sich z.B. um Cousins fiinften Grades handelt — die beiden kdnnten
auch viel weiter entfernt verwandt sein, tragen aber zufallig dasselbe DNA-
Fragment eines z.B. vor 15 Generationen lebenden Verwandten in sich.
Stammbadume lassen sich also mit genetischen Erkenntnissen allein nicht
zeichnen — ausser man testet konsequent alle heute noch lebenden Personen,
die darin vorkommen sollen.

Die Wahrscheinlichkeitsberechnung genetischer
Verwandtschaft

In Formeln gefasst, bedeutet dies: Bei Halb-Cousins ersten Grades, die va-
terlicherseits eine Grossmutter (und sonst keine Vorfahren) teilen, betragt die
Wahrscheinlichkeit eines gemeinsamen Segments (in Bezug auf jene Gross-
mutter) %= %. Die Grossmutter libertrug einen bestimmten Abschnitt auf ei-
nem Chromosom auf ihr Kind, wofir die Wahrscheinlichkeit % betragt. Dass
genau dieser Abschnitt vom Kind auf dessen Kind (ibertragen wird, erfolgt wie-
derum mit einer Wahrscheinlichkeit von %. Damit die beiden Halb-Cousins
liber dasselbe grossmiitterliche Erbgut verfiigen, musste die Ubertragung auf
der anderen Seite auf gleiche Weise erfolgen, also von der Grossmutter auf
deren anderes Kind (Wahrscheinlichkeit »2) und von jenem Kind auf dessen
Kind (Wahrscheinlichkeit }2). Von Grossmutter auf ihre beiden Kinder (%), von
Kind 1 auf dessen Kind (}2), von Kind 2 auf dessen Kind (}%) ergibt: 12-%2-% = %.
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Wairen es nicht Halb-Cousins sondern volle Cousins (ein Grosselternpaar tei-
lend), verdoppelt sich die Wahrscheinlichkeit des Vorhandenseins identischer
genetischer Information auf einem Chromosom entsprechend auf %. Allgemei-
ner formuliert betragt die Wahrscheinlichkeit, dass zwei Probanden, die liber
ein Vorfahrenpaar verfiigen, auf einem Chromosom autosomal identisches
Material aufweisen, 2(%>* ). Verfiigen die Probanden nur ber einen gemein-
samen Vorfahren, betragt die Wahrscheinlichkeit %2 . Nun hat der Mensch
nicht ein autosomales Chromosom, sondern gemeinhin deren 22. Erschwerend
kommt hinzu, dass sich die Rekombination pro Vererbungsvorgang auf allen
Autosomen in ca. 34 Regionen niederschlagt. Bei Anzahl d Generationen sind
die Autosomen also in 22+34d Blocke zerteilt. Weil sich Rekombination selten
an den exakt selben Stellen vollzieht und ein Chromosom (iber zwei sog.
Chromatiden verfiigt, hat man es mit total 22+34d-2 Blocken zu tun. Fiir die
identischen Blocke aller Autosomen bei zwei Halb-Cousins (Wahrscheinlichkeit
fir ein Chromosom: %%? ) betragt %2 *.(22+34d) bzw. das Doppelte fiir «Voll-
Cousins». Diese Formel liefert durchschnittliche Werte. In Beriicksichtigung der
Tatsache, dass sich ein Genom pro Vererbungsvorgang nicht immer 34 einzel-
nen Rekombinationsvorgangen unterzieht, nimmt die Wissenschaft die Vertei-
lung nach Poisson zu Hilfe (und zwar mit dem Durchschnittswert 22+68d). Fiir
Halb-Cousins lautet die Annaherungsformel: dpois(0:70, (33.8:2d+22) / (22d-
1)), wobei d der Verwandtschaftsgrad der Cousins ist. In vorangehender Grafik
zeigen sich die so errechneten Werte als graue Punkte. Relevant wird die Ver-
teilung nach Poisson zur Errechnung der sog. Zero-Block-Wahrscheinlichkeit,
also der Wahrscheinlichkeit, dass zwei Cousins keine identischen autosomalen
Informationen haben. Bei zwei Probanden, die ein vor k Generationen leben-
des Vorfahrenpaar teilen, betragt die Wahrscheinlichkeit, genetisch nicht ver-
wandt zu sein: exp(-2-(33.8'2d+22) / 2**1).*

Versuch einer Ordnung

Mégen die vorangehenden Uberlegungen noch so theoretisch anmuten:
Die Fleischwerdung der Zahlen folgt postwendend. Was den Genetikern schon
langer bekannt war, hat der Amerikaner Blaine Bettinger fiir die Genealogen in
brauchbare Tabellen gefasst und als «The Shared cM Project» bezeichnet. Das
Centimorgan (abgekiirzt cM, benannt nach Thomas Hunt Morgan) ist eine in
der Genetik verwendete Hilfsmasseinheit, welche die Wahrscheinlichkeit einer
Rekombination in Prozent angibt. Auf diese Weise kann die genetische Distanz

4 Huff et. al., Maximume-likelihood estimation of recent shard ancestry (ERSA), in: Genome Re-
search 2011 Nr. 21, S. 768 ff., Cold Spring Laboratory Press.
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quantifiziert werden, also der genetische Abstand zweier Loci auf einem Chro-
mosom. Das «Shared cM Project» ist nichts anderes als eine Tabelle, mit wel-
cher sich ein beliebiger Treffer bestimmten Verwandtschaftskategorien zutei-
len l3sst, die aufgrund der gemessenen Werte in Frage kommen. Die von
«Shared cM Project» entwickelte Tabelle erlaubt es, den biologischen Ver-
wandtschaftsgrad zweier Probanden anndherungsweise zu bestimmen. Die
Tabelle beruht auf der Analyse tausender DNA-Profile unter Angabe der jewei-
ligen genealogisch verifizierten Verwandtschaftsgrade.’

The Shared ¢cM P roject — Version 3.0 For MUCH more information (including histograms and company breakdowns) see: goo.gl/Z1EcJQ
August 2017
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Abb. 7: Tabelle zur Bestimmung genetischer Verwandtschaft (Quelle: Blaine T. Bettin-
ger, https://isogg.org/wiki/Autosomal_DNA_statistics)

Hier wird ersichtlich, welche Erkenntnisse die genetische Genealogie der
klassischen genealogischen Recherche beizusteuern vermag: Sie kann Licken
flllen. Die genetische Genealogie ist zwar fahig, einzelne Individuen auf einem
Stammbaum erscheinen zu lassen, ist aber meist unfihig, diese Individuen am
richtigen Ort in diesem Stammbaum zu platzieren. Diese Information muss
durch klassische genealogische Recherche beigebracht werden. Auch ein gene-
tisch Verwandter hat einen Stammbaum. Sein «Ausschnitt aus dem grossen
Ganzen» wird so mit den ihn umgebenden Verwandten zum Puzzlestiick im zu
recherchierenden Stammbaum. Die genetische Genealogie wird zum Instru-

> https://thegeneticgenealogist.com.
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ment des klassischen Genealogen, der auf diese Weise Puzzlestiicke importie-
ren kann, wenn dies noétig ist. Hier entscheidet in der Regel der Zufall: Welche
Puzzlestiicke verfiigbar sind, hangt meist von den vorhandenen Datenbanken
ab und damit von Personen, die bereits einen DNA-Test gemacht haben. Denn
wer die Genetik zu Hilfe nimmt, sieht sich in aller Regel mit einer Situation
konfrontiert, die Liicken aufweist, die mit klassischer Genealogie nicht zu fiillen
sind. Die Suche nach dem unbekannten Erzeuger und dessen naher Familie
illustriert eine solche Ausgangslage bestens: Weil die Individuen, die zur Li-
ckenfiillung benétigt werden, gerade unbekannt sind, kdnnen sie auch nicht zu
Tests aufgeboten werden. Jedenfalls nicht direkt. Denkbar ware, dass die
(durch klassische Genealogie ermittelten) Verwandten eines genetischen Ver-
wandten um Abgabe eines DNA-Tests gebeten werden, denn jede getestete
Person «beleuchtet» eine Anzahl Personen um sie herum. Auf diese Weise
kann die Datenbank vergrossert werden um Personen, die wiederum ihre
Stammbdume und damit weitere Puzzlestiicke beisteuern. Die eingangs aufge-
stellte Behauptung, der Golden-State-Killer habe den wohl am besten recher-
chierten Stammbaum aller Verbrecher, lasst sich damit ohne weiteres nach-
vollziehen. Wie gezeigt, sind Cousins mitunter gar nicht genetisch verwandt,
weil ihre biologische Verwandtschaft der Rekombination zum Opfer gefallen
ist. Dieses Phanomen setzt der genetischen Genealogie schmerzhafte Grenzen:
Zwei genealogisch ermittelte Verwandte konnen in derselben genetischen
Datenbank vertreten sein, aber als nicht verwandt erscheinen, weil ihre DNA
tatsachlich keine Ubereinstimmenden Segmente aufweist. Die vielzitierte
Blutsverwandtschaft diirfte rascher enden, als bislang angenommen. Und die
Rolle des Zufalls scheint grosser als bisher angenommen.

Der Stammbaum im Internet: eine datenschutzrechtliche
Betrachtung

Wer die Errungenschaften der Digitalisierung nutzen will, sieht sich im In-
ternet mit grossen Datenbanken konfrontiert, die verschiedenartige Informati-
onen beinhalten. Auf einen Teil dieser Informationen will der Recherchierende
zugreifen. Wenn es sich beim Recherchierenden um einen beruflich tatigen
Genealogen handelt, so Ubt er seine Tatigkeit aufgrund eines Auftragsverhalt-
nisses aus. Er verschafft sich Zugang zu Informationen, die nicht ihn, sondern
bestenfalls seinen Auftraggeber betreffen. Ob der Genealoge beruflich oder in
eigener Sache forscht, so stellt sich doch in beiden Fallen die Frage, wie es sich
mit der Verwendung der ihm zuganglichen oder von ihm allenfalls Dritten zu-
ganglich gemachten Informationen rechtlich verhdlt. Der folgende Abschnitt
enthélt eine knapp gehaltene Ubersicht {iber die aktuelle rechtliche Situation.
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Sie moge dem Interessierten helfen, seine Recherche im Einklang mit den in-
volvierten Rechtsordnungen auszuiben.

Do ut des, diese grundlegende Verhaltensstrategie gilt auch bei der Ver-
wandtensuche im Internet: Wer sich auf Plattformen wie myheritage.ch regis-
triert, kann dort nicht nur seine DNA analysieren lassen oder die von Drittfir-
men analysierte DNA hochladen (was rechtlich unproblematisch ist, sofern der
Test in einem Land durchgefihrt wird, dessen Rechtsordnung die Durchfiih-
rung solcher Untersuchungen gestattet). Zudem kann er sein Profil auch mit
einem selbst erstellten Stammbaum vervollstindigen. Die Software der Firma
vergleicht alsdann den publizierten Stammbaum mit tausenden anderen
Stammb&umen weiterer Nutzer. Wird eine Ubereinstimmung entdeckt, erhal-
ten beide Nutzer eine Nachricht mit der Aufforderung, das moglicherweise
Ubereinstimmende Segment ihrer Stammbaume zu priifen. Gelangen die Nut-
zer zur Auffassung, der Computer habe tatsichlich eine Ubereinstimmung ge-
funden, kdnnen sie diesen Fund bestdtigen. Fortan sind ihre Stammbaume
verknlipft: Jeder importiert das ihm jeweils fehlende Stiick des anderen. Auf
diese Weise konnen Stammbadume rasant schnell wachsen. Das Wachstum hat
aber seinen Preis: Es bedingt die offentliche Preisgabe personenbezogener
Daten. Genau dies steht in offenem Konflikt zu unserer datenschutzrechtlich
immer sensibler werdenden Gesellschaft. Auch stammen die Nutzer dieser
Plattformen aus allen Teilen der Welt — es sind also bei weitem nicht nur
Schweizer Gesetze auf diesen Sachverhalt anwendbar. Wer aus der Schweiz
Daten auf einem im Ausland befindlichen Server |ladt, bewegt sich mit einer
einzigen Handlung gleich in mehreren Rechtsordnungen.

Angesichts einer uniibersichtlichen Rechtslage gebietet der Pragmatismus,
vor der eigenen Haustiire zu beginnen (und die Ubersicht auf das EU-Ausland,
bzw. das massgebliche Regulativ der EU, zu beschranken).

Das schweizerische Bundesgesetz (iber den Datenschutz (DSG, SAR 235.1)
stellt gleich zu Beginn klar: Es regelt die Bearbeitung von Daten natirlicher
Personen durch Private. Nicht anwendbar ist es auf Personendaten, die eine
natlirliche Person ausschliesslich zum persénlichen Gebrauch bearbeitet und
nicht an Aussenstehende bekannt gibt. Wer Personendaten ins Internet ladt
und dort Dritten bekannt gibt, tut gut daran, das Datenschutzgesetz zu kennen.
Das Gesetz definiert auch, was Personendaten sind: Alle Angaben, die sich auf
eine bestimmte oder bestimmbare Person beziehen. Stammbaume im Internet
gelten zweifellos als Personendaten. Ein erster Grundsatz besagt, dass Perso-
nendaten nur rechtmadssig bearbeitet werden diirfen. Was rechtmassig ist,
lasst sich aus seinem Gegenteil heraus definieren: Rechtmassig ist, was nicht
rechtswidrig ist. Rechtswidrigkeit ist immer dann gegeben, wenn ein Verstoss
gegen das Strafgesetz vorliegt, wenn also beispielsweise Daten durch Entwen-
dung beschafft werden. Rechtswidrigkeit umfasst allerdings jede Beschaffung
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und/oder Verwendung, die einer Rechtsnorm zuwiderlduft. In der genealogi-
schen Praxis dirfte dieser Grundsatz aber kaum je verletzt werden. Weitere
Grundsédtze verlangen die Datenbearbeitung «nach Treu und Glauben», d.h.
die Datenbearbeitung hat fiir die betroffenen Personen transparent zu erfol-
gen, was wiederum bedeutet, dass die Datenbeschaffung fiir die betroffene
Person erkennbar sein muss, der Betroffene also aus den Umstdnden heraus
mit der Beschaffung rechnen musste oder er entsprechend informiert wird.

In der genealogischen Praxis diirfte kaum jemand erstaunt sein dariber,
wenn er im Stammbaum eines Verwandten auftaucht; jeden Verwandten im
Stammbaum zu orientieren, durfte immer dann nicht erforderlich sein, wenn
der Stammbaum einzig Personen zuganglich gemacht wird, die in diesem
Stammbaum selber auftauchen. Wer seinen Stammbaum ins Internet stellt,
sollte darauf achten, dass die Personendaten nicht fiir jedermann einsehbar
sind, sondern nur von denjenigen registrierten Nutzern abgerufen werden
kann, die mit dem Stammbaum verknlipft sind. Besondere Sorgfalt ist erforder-
lich, wenn sich unter den Vorfahren oder lebenden Verwandten eine Person
vom Schlage des von Mani Matter besungenen «Onkel Bernhard» befindet. In
dieser seltenen Konstellation sollten die lebenden Verwandten liber die Daten-
sammlung orientiert werden, ansonsten der Unmut nicht lange auf sich warten
lasst. Ein weiterer Grundsatz verlangt, dass die Datenbearbeitung verhaltnis-
massig sein muss: Es dlrfen nur diejenigen Daten beschafft und bearbeitet
werden, die fiir den Zweck erforderlich sind. In der genealogischen Praxis sind
dies regelmassig Vor-, Familien- und Ledigenname, Geburtstag und -ort, Todes-
tag und -ort, Wohnorte und die verwandtschaftlichen Verhaltnisse zu anderen
Mitgliedern der Familie. Sodann muss eine Zweckbindung der Bearbeitung
gegeben sein. Personendaten diirfen nur fiir denjenigen Zweck bearbeitet
werden, der bei der Beschaffung angegeben worden ist oder der sich aus den
Umstanden ergibt. Die Moglichkeiten, dass Daten fiir andere als die urspringli-
chen Zwecke bearbeitet werden und die daraus fliessenden Personlichkeitsver-
letzungen sind insbesondere im Zuge der Digitalisierung stark gestiegen.

Der Urheber eines Stammbaums hat sein Werk insofern zu «verwalten» als
er sich Giber deren Richtigkeit zu vergewissern hat und sicherstellen muss, dass
falsche Informationen berichtigt oder geléscht werden und seine Datensamm-
lung durch angemessene Massnahmen gegen unbefugtes Bearbeiten schiitzen
muss. Soweit, so unproblematisch. Das Datenschutzgesetz halt allerdings fir
denjenigen der im Internet einen Stammbaum publiziert, noch eine Uberra-
schung bereit: Private miissen ihre Datensammlungen dem Eidgendssischen
Datenbeauftragten anmelden, wenn und bevor sie regelmassig Personendaten
an Dritte bekannt geben. Genau diese regelmassige Bekanntgabe geschieht im
Internet. Wiirde ein jeder Stammbaumbetreiber diese Bestimmung konse-
quent beachten, so hitte der EDOB mehr zu tun, als ihm lieb ist. Wer die im
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Internet verfligbaren, personenbezogenen Informationen nur verwendet, um
im stillen Kimmerlein seinen Stammbaum zu fittern, fallt, wie eingangs er-
wadhnt, nicht in den Anwendungsbereich des DSG. Und was ist mit all den Ver-
storbenen, die in der Regel die Mehrheit eines Stammbaums ausmachen? Ha-
ben sie lUber den Tod hinausgehende Rechte, was ihre Prdsenz in einem
Stammbaum angeht? Nein, das haben sie grundsatzlich nicht. Dass die Person-
lichkeit aber nicht mit dem Tod endet, sondern diesen auf Umwegen lber na-
he Angehdrige Giberdauern kann, hat die Schweiz erstmals durch ein Urteil des
Bundesgerichts erfahren, welches 1944 den Fall eines Bildes entscheiden
musste, das Ferdinand Hodler auf dem Totenbett zeigt. Die in Stammbadumen
enthaltenen Informationen diirften allerdings selten derart emotional aufge-
nommen werden, sodass die Prdsenz von Verstorbenen in Stammbaumen
kaum je rechtliche Relevanz beigemessen werden dirfte. Immerhin profitieren
auch Verstorbene von den Grundsatzen des DSG: Die liber sie gesammelten
Daten missen insbesondere rechtmassig beschafft und korrekt sein, wahrend
die Art und Menge der Daten der Zweckbindung folgen muss. Auch diirfen ihre
Personendaten nicht beliebig Dritten zuganglich gemacht werden — was aller-
dings fiir ihre Namen sowie Geburts- und Todesdaten (nach Ansicht des Ver-
fassers dieses Beitrages) nicht gelten kann, zumal diese Daten auf ihren Grab-
steinen jahrzehntelang 6ffentlich zuganglich sind oder waren.

Wer seinen Stammbaum im Internet publiziert, muss {iber die Landesgren-
zen hinausschauen: Er weiss namlich weder, wo der Server steht, auf welchem
«seine» Daten gespeichert werden, noch weiss er, aus welchen Landern Nutzer
auf diese Daten zugreifen. Nun eskaliert die rechtliche Situation bereits: Die
seit Mai 2018 geltende Datenschutz-Grundverordnung der Europadischen Union
(DSGVO) definiert namlich einen weiten rdaumlichen Geltungsbereich. Die
DSGVO gilt, wenn ein Auftragsbearbeiter seinen Sitz in der EU hat (es genligt
der Firmensitz einer Online-Plattform in der EU). Ausserdem kommt die DSG-
VO zur Anwendung, wenn der Zielmarkt betroffen ist. Das ist dann der Fall,
wenn die von der Datenbearbeitung betroffene Person Wohnort in der EU hat.
Sachlich ist die DSGVO nicht anwendbar bei Datenbearbeitung zu persoénli-
chem Gebrauch. Ungeklart ist bis heute die Frage, ob die DSGVO auf Verstor-
bene anwendbar sei. Materiellrechtlich regelt die DSGVO mit Blick auf die Da-
tenbearbeitung zu genealogischen Zwecken weitestgehend dieselben Aspekte
wie das DSG: Es dussert sich zur Beschaffung und der Verwendung, wobei man
den bereits erlauterten Begriffen wieder begegnet: Grundsatz der Rechtmas-
sigkeit, Verarbeitung nach Treu und Glauben, Zweckbindung, Transparenz und
Datensicherheit. Dariiber hinaus enthalt die DSGVO Bestimmungen zur Aufbe-
wahrungszeit, die unter dem Titel «Recht auf Vergessenwerden» behandelt
werden. Genealogie bezweckt allerdings gerade, dass Menschen nicht verges-
sen werden. Der Verordnungsgeber hat gliicklicherweise eine geschickte For-
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mulierung gewahlt: Ein Recht auf Loschung besteht (u.a.) beim Hinfall des
Zwecks, fir den die Daten erhoben oder verarbeitet wurden. Beim Stamm-
baum — im Internet oder anderswo — ist dies gerade nie der Fall. Problematisch
prasentiert sich die aktive Informationspflicht des Verantwortlichen einer Da-
tensammlung: Er hat bei der Erhebung personenbezogener Daten der be-
troffenen Person bei Erhebung der Daten eine Reihe von Informationen zu
Ubermitteln, u.a. seine Identitdt, den Zweck seiner Datenerhebung und
-verarbeitung (samt Rechtsgrundlage) und die Empfanger der personenbezo-
genen Daten.

Sowohl das DSG als auch die DSGVO enthalten Strafbestimmungen. Das Ri-
siko, sich bei gewissenhaftem «Stammbaummanagement» rechtswidrig zu
verhalten, ist gering. Leider nur ist das Risiko gross, die Bestimmungen der EU
zu verletzen. In Bezug auf die DSGVO ist konkret die Wahrscheinlichkeit gross,
eine Informationspflicht zu verletzen, weil gerade beim computergestitzten
und damit automatisierten Stammbaum-Matching die schiere Menge neuer,
noch lebender Verwandter im EU-Ausland nicht praktikabel DSGVO-konform
informiert werden kann. Hier geniigt ein erboster Onkel, der den Rechtsweg
beschreitet, um in den Genuss ausldndischen Rechts zu kommen. Immerhin:
Bislang sind keine Falle genealogischer Rechtsfille mit DSGVO-Konnex be-
kannt, was angesichts der jungen Verordnung allerdings auch nicht weiter er-
staunt. Zudem haben die international agierenden Firmen, welche die Stamm-
bauminformationen speichern, ihre Dienste nach Inkrafttreten der Verordnung
auch nicht eingestellt — wohl aber in den Allgemeinen Vertragsbedingungen
die Verantwortung liber die Datensammlungen auf ihre Nutzer abgewailzt.
Vorsicht ist besser als Nachsicht.

Wenn der Schleier der Anonymitat fallt

Wie eingangs erwahnt, flhrte eine sehr personliche, familidgre Erkenntnis
den Autor zur genetischen Genealogie. Dieses bei erster Betrachtung eher
kryptisch anmutende Thema verliert allerdings bei naherer Betrachtung sein
Mysterium: Auch die genetische Genealogie kennt ihre Prinzipien. Mogen Re-
kombination und Zufalligkeit von vorhandenen Datensatzen dem Suchenden
die Sache auch schwer machen, so liefern die vorhandenen Daten doch auch
wertvolle Hinweise. Klar wird, dass die genetische Genealogie die klassische
Genealogie nie ersetzen kann. Es bleiben stets genug Licken, die nur der klas-
sische Genealoge fiillen kann. Der genetischen Genealogie kommt in der
Stammbaumforschung nur aber immerhin der Rang einer Hilfswissenschaft zu.
Sie zu vernachlassigen oder gar zu negieren, ware allerdings ignorant.
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Wer, wie der Autor dieses Beitrags, einen Erzeuger hat, zu welchem diverse
Spuren verwischt wurden, dem ist die Genetik der einzige Strohhalm, an den
zu klammern sich allerdings durchaus lohnt. Die einzige noch vorhandene Spur
tragt der Autor unaustilgbar in sich: DNA-Sequenzen des Erzeugers. Diese sind
als solche im Erbgut einer Person leider nicht kenntlich gemacht (das Y-
Chromosom und das X-Chromosom bei Mdnnern ausgenommen). Aber auch
diese Hiirde kann genommen werden, wozu allerdings mehrere DNA-Profile
vonnoten sind: diejenigen der Halbgeschwister. Datenbanken erweisen sich
dabei als dusserst effizient, lassen sich doch per Mausklick jene Verwandten
anzeigen, die den Halbgeschwistern gemeinsam sind. Die so selektierten Ver-
wandten miissen der paternalen Linie der Halbgeschwister entstammen — de-
ren Mitter sind schliesslich miteinander nicht verwandt. Zumindest ist dies
eine valable Arbeitshypothese. Und auf Hypothesen kommt es auch im weite-
ren Verlauf der Recherchen an.

Der Autor ging konkret folgendermassen vor: Einer jener vaterlicherseits
auf einer Datenbank gefundenen Verwandten ist ein Cousin, dessen genetische
Nahe mit 48cM angegeben wird. Man ziehe nun die vorstehende Tabelle des
«Shared cM Project» zurate und erkennt, dass es sich wohl um einen Cousin im
dritten bis flinften Grad handelt. Das ware an sich bei all den Treffern in den
Datenbanken noch kein Alleinstellungsmerkmal, zu viele gibt es von diesen
Cousins. Jener — und das machte ihn interessant — hatte allerdings mit seinem
Profil einen Stammbaum mit mehr als 800 Verwandten verkniipft. Die von
diesem Cousin recherchierte Ahnentafel reichte sieben Generationen zuriick
und enthielt zahlreiche Nachfahren seiner Vorfahren. Mehr als 40 Familienna-
men waren in diesem Stammbaum vertreten. Nun wurde das Augenmerk auf
die Verwandten in mutmasslich richtiger Distanz zu jenem Cousin gerichtet: Zu
nah will man dem Manne ja nicht kommen, schliesslich ist er ein entfernter
Verwandter. In einer Distanz von drei bis fiinf Seitenlinien wurden nun alle
moglichen Familiennamen aus der Datenbank herausgelesen — immerhin noch
17 an der Zahl.

Diese Namen waren fir sich genommen ohne Aussagekraft. Es ging dieser
Recherche allerdings ein Besuch im Berner Staatsarchiv voraus, das samtliche
Studentenlisten der Universitat Bern hortet. Studenten waren aus gut unter-
richteten Quellen eine bevorzugte Gruppe zur Alimentierung des hauseigenen
Fortpflanzungsprogramms. Es ist — und das ist eine weitere Hypothese — also
durchaus moglich, dass ein damaliger Student der Erzeuger war. Aus den Stu-
dentenlisten wurden also jene Jahre extrahiert, in denen eine Spende wahr-
scheinlich erfolgte. Unter Beriicksichtigung der Tatsache, dass die Spenden
auch eingefroren werden konnten, wurde der Zeitraum grosszligig bemessen
und umfasste mehrere Jahre. Die so gewonnen Namen wurden mit den Famili-
ennamen des besagten Stammbaums abgeglichen, was in zwei Ubereinstim-
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mungen resultierte. Eine Bildersuche im Internet disqualifizierte einen der
beiden Treffer ohne weiteres, zumal die physiognomischen Parameter absolut
nicht passten. Beim zweiten Treffer lagen die Dinge allerdings anders. Hier
stimmte das Optische sowohl beim Treffer als auch bei dessen Sohn, dessen
Existenz und Bild das Internet selbstverstandlich auch kennt, wenn man da-
nach sucht.

Wie die Geschichte ausgeht, bleibt offen, zumal nur ein DNA-Test den Ver-
dacht bestatigen kdnnte. Die Spender von damals haben aber wenig Interesse,
ihre Identitat preiszugeben. Sie spendeten als Studenten und griindeten spater
meist Familien. Diesen mitzuteilen, dass neben den offiziellen Kindern noch
eine unbekannte Anzahl gespendete Kinder existiert, diirfte bei vielen Ehe-
frauen und deren Kindern schlecht ankommen. Wohl aus diesem Grund sind
bis heute die Spender kaum in den DNA-Datenbanken vertreten. lhre Motiva-
tion, anonym zu bleiben, ist nachvollziehbar. Gutzuheissen ist sie nicht. Der
Verfassungsgeber hat die Interessenlage diesbeziiglich in den 1990er Jahren
geklart und ein Grundrecht auf Kenntnis der eigenen Abstammung geschaffen.
Das Bundesgesetz liber die Fortpflanzungsmedizin hat diesen Anspruch 2001
umgesetzt, was allerdings den vorher gezeugten Kindern nichts nitzt. Diese
sind auf die Genealogie angewiesen, wenn sie das Ratsel ihrer Herkunft I6sen
wollen.

Das hier prasentierte Beispiel zeigt, dass nur eine fundierte, klassisch-
genealogische Aufarbeitung einen soliden Verdacht begriinden kann. Im pra-
sentierten Beispiel hatte man, von einem nahen, genetisch verifizierten Ver-
wandten ausgehend, dessen Stammbaum entwickeln miissen, der samtliche
Zweige in der gesuchten genetischen Distanz abdeckt. Erst im Anschluss darf
der «Profiler» ans Werk, der aus diesem Stammbaum den moéglichen Spender
identifiziert: Mannlich, ungefahres Alter, damalige Wohnregion, Ausbildungs-
grad — dies genligt bereits, um den Gesuchten zu identifizieren. Mit solch er-
driickendem Verdacht kénnte die Herausgabe der DNA gerichtlich erzwungen
werden. Wenn man dies denn wollte. Dass Genealogen weit mehr kénnen, als
Vergangenes zu dokumentieren, ist klar. Genealogen haben aufgrund der Fort-
schritte in der Genetik das Potential, im Hier und Heute Umstande zu kléren,
die ansonsten im Dunkeln bleiben wiirden.

Hannes Streif, geb. 1981, lic. iur., Rechtsanwalt in Baden mit Schwerpunkt Familien-
und Erbrecht, Weiherstrasse 8, 5430 Wettingen, hannes.streif@chkp.ch
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