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Die Informationen in diesem Dokument kdnnen daher ohne vorherige Ankiindigung gedndert werden, wenn dies aufgrund
von Produktverbesserungen, zum Zweck der Standardisierung oder aus technischen Griinden erforderlich ist.

Einige in der Dokumentation genannte Produktbezeichnungen sind Marken oder eingetragen Marken der Qualitype
GmbH. Weitere in diesem Dokument erwahnte Produkt- oder Firmennamen kdnnen Marken, Handelsnamen und/oder
eingetragene Marken der jeweiligen Eigentimer sein.

Fiir weitere Informationen lesen Sie hitte die Allgemeinen Geschaftsbedingungen und die Software-Lizenzbedingungen

der Qualitype GmbH.

IT works.



\ -

\/\ \-

qualitype=«

Inhaltsverzeichnis
LA = 1o (<11 (03 o 5
1.1 Anwendungsgehiet der SOftWATE ... ......oviee e 5
1.2 KUMZANIBITUNG .ottt ettt ettt ettt ettt ettt et eeaeeae e eae e 5
2 INSTAlIAtIONSAINWEISE ...ttt 6
2.1 Installation vOn @iner CD-ROM ..ottt ettt 6
2.2 Installation GBEr DOWNIOAM ....... oottt sttt ne e 6
2.3 INStAllAtIONSYOIGANG .. ..ve ettt 7
W S W 2 VAV 1 [0 SR OUOSSO USSR 7
2.5 Zielverzeichnis @USWENIEN ......... . ittt 8
2.6 Startmeni-Ordner DESTIMMEN ... ittt ene e 9
2.7 Komponenten QUSWANIEN ... ...c..eiie e 9
2.8 KOPIETEN AEI DALBIEN. ... oot 10
3 Erster Start Und LiZeNZSChIUSSE. ... ..o ittt 12
31 LizenzschlUsSel ANFOrAEMN ... .o ittt 12
3.2 LizenzSChIUSSEl BINTTAGEN ... . ccvie ettt ettt ettt 13
4 Erweiterte InstallationsSMOGIChKEITEN ........ooeiie s 15
5 Migration von Daten aus GENOProof®2 zu GENOPTOOT®S ..........vv.iveeeeeeeeeeee oo 16
6  Datensicherung und Wiederherstellung der Datenbank............cccoviiiiioi i 18
6.1 GeNOProof 3 = DAteNDANK ........oiuiiiiie e 18
O 01 =] Yot 1T (U2 o SR 19
ORI 1o LTy Yol £ (] U o SRS 19
6.4 Starten und ANhalten VON DIENSTEN .....c.viuiii ittt 20
7 Erste Schritte im Umgang mit GENOPIOOT® ............v.eeereeeeeeeeeeeeeeeeeeeeee e eeeeee e 23
T.0 BENULZEN ANIEGEN ...ttt ettt ettt ettt ettt 23
T2 RECNEEKONZEPT ... oo 23
7.3 ANMEIAUNG .ottt 24
7.4 Aufbau der BenUtZeroberflACE: ... ....oiiiiii e 24

IT works.



8

10

11

12

13

14

\,‘/

qualitype™*

UNEEISUCHUNGEN ...t ettt ettt ettt ettt et ettt e et e a st eeae e eas e e eaeaaeas 26
8.1 AbStamMUNGSUNTEISUCIUNG. .. ...c.eeieie ittt ettt ettt eae e eaeeeae e 26
8.2 MaSSENUNTEISUCIUNG .....vveieie ettt ettt ettt ettt e e et e ete e eae e e e e e e e ereeeae e 29
8.3 POPUIALIONSSIUIE. ...ttt 31
8.4 ChimariSMUSUNTEISUCKUNG ... ... eeeeete ettt ettt ettt ettt ettt ettt ettt et eaeere e 33
8.5 FOrenSIKUNTEISUCKUNG .. .c.viieii ettt 34
RONAAIENANGIYSE ... ettt 38
R I T oo g o T o] o T o SRR 38
0.2 Import von Rohdaten aus .fSa DALEIEN..........cviiiee et 38

9.3 Import von Rohdaten aus vorbearbeiteten Dateien (GeneScan®, GenoTyper® oder GeneMapper®-

Lo (G =1 (= [<11) OO 41
9.4 ES Import von RONAaten aUS EXCEIFDATEIEN ... veve oo 42
0.5 EleKtrOPNerOGraMM .. ..ottt 43
9.5.1  Bearbeiten der Elektropherogramme ...........coeoiiiioeiee et 44
0.5.2  Bearbeiten des LANGENSTANAAIAS ......c..eiveiie e 45
0.5.3  Fragmenttabelle.........o o 46
0.54  GENOLYPLADEIIE ... .o 46
0.0 PANEIANSICNT. ..ttt ettt et e b e e ene e eee e 46
BIOSTALISTIK ...ttt ettt ettt e et 47
BEICNEEISTRIUNG ..ottt 49

1.1 Erstellen einer BEMChtSVOMAGE .........c.ve e 49
112 DIFEKEATUCK ...ttt ettt 50
BENULZETINSTEIIUNGEN. .....cee ettt 51
RETEIENZAGLEN ...ttt ettt ettt ee e s e et eae e e e e e 53
PrODIEMDENANAIUNG. ... e 55

14.1 SCHIECHEES SIZE CalliNG ...t 55
142 Schlechte Kalibrierung der LEITET.........c.eieeeee et 55
L T L =T =10 0 U T RSSO 56

IT works.



Einleitung

1 Einleitung

GenoProof® ist eine All-in-One-Softwarelosung zur Auswertung von STR-Analysen sowie zur Durchfiihrung von
biostatistischen Berechnungen fiir Abstammungsuntersuchungen, Populationsstudien, Chimarismusanalysen und

Massenuntersuchungen.

1.1 Anwendungsgebiet der Software

GenoProof® ist in der Lage, eine vollstandige Rohdatenanalyse bestehend aus Peakidentifizierung, Size Calling und Allele
Calling durchzufiihren. Das Programm unterstiitzt dabei eine Vielzahl von Importformaten wie z.B. das Dateiformat der
ABI Sequenzer (fsa). Somit wird keine zusatzliche Software fiir die Rohdatenanalyse bendtigt. Alle Ergebnisse der
Rohdatenauswertung konnen mit Hilfe von speziell entwickelten, benutzerfreundlichen Darstellungen llickenlos
nachverfolgt ~und  angepasst  werden. Die  Rohdatenauswertung  umfasst ~ zudem  verschiedene

Qualitatskontrollmafnahmen wie eine erprobte Artefakterkennung und eine automatische Kontaminationskontrolle.

Zu den Anwendungsgebieten von GenoProof® gehdren u. a. Abstammungsanalysen. GenoProof® berechnet hierbei die
Parameter fiir die klassischen Trio- und Duo-Félle sowie fiir Inzestfalle, Verwandtschaftsanalysen sowie Monozygotie-
und Avuncular-Untersuchungen als auch komplexe Verwandtschaftsanalysen. Bei den Berechnungen konnen alle Arten
von STR-Test Kits kombiniert und auch spezielle Ereignisse wie Mutationen, Stille Allele und Subpopulationen

beriicksichtigt werden. Massentests erlauben die Durchfiihrung von mehr als 100 Tests in einer Untersuchung.

Zusitzlich kénnen Sie mit GenoProof® Populationsstudien durchfiihren und auswerten sowie die ermittelten Frequenzen
direkt fiir andere Berechnungen verwenden. Des Weiteren bietet GenoProof® Funktionen zur Chimarismusanalyse an, mit

Hilfe derer der Erfolg von Knochenmarkstransplantationen untersucht werden kann.

Alle bendtigten Referenzdaten (Marker, Test Kits und Langenstandards) sind bereits in der Software enthalten. Sie
kénnen bearbeitet und bei Bedarf durch eigene Datensétze erganzt werden. Zudem verfligt das Programm {ber eine
handgepflegte Populationsdatenbank, die Allelfrequenzen fiir mehr als 50 Populationen enthalt und regelmaBig

aktualisiert wird.

1.2 Kurzanleitung

Bei dem vorliegenden Dokument handelt es sich um eine Kurzanleitung, die den Einstieg im Umgang mit GenoProof®

erleichtern soll. Sie beinhaltet die Beschreibung der grundlegenden Funktionalitaten.
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2 Installationshinweise

2.1 Installation von einer CD-ROM

Wenn Sie iiber eine GenoProof® CD-ROM verfiigen, legen Sie diese in das CD-Laufwerk Ihres Computers ein. Nach dem

Einlegen der CD-ROM erscheint automatisch ein Bildschirm.

Read Firstl

Install GenoProof 3
More Information

" GenoPrXf 3

Copyright & 2005 - 2014 Qualitype GmbH Dresden. All righte reserved.

Abbildung 1: GenoProof®3 Startbildschirm
Sollte dieser Bildschirm nicht automatisch erscheinen, starten Sie bitte die Datei GenoProof3.exe auf der CD-ROM durch

einen Doppelklick mit der Maus.
Dieser Bildschirm bietet Ihnen drei verschiedene Optionen.

1. Read First!
Hier erhalten Sie wichtige Informationen zur Installation und zum ersten Start von GenoProof® 3, die Sie vor der
Installation lesen sollten.

2. Install GenoProof 3
Mit dieser Option kdnnen Sie die Installation von GenoProof® 3 starten.

3. More Information

Hier haben Sie Zugriff auf weitere Informationen zu GenoProof® 3, die auf der CD-ROM enthalten sind.
Wenn Sie fiir die Installation von GenoProof® 3 bereit sind, starten Sie die Installation iiber die Option Install GenoProof 3.

Bitte lesen Sie nun weiter im Abschnitt 2.3.

2.2 Installation iber Download

Wenn Sie GenoProof® 3 {iber unsere Webseite heruntergeladen haben, konnen Sie die Installation direkt starten.

Doppelklicken Sie dazu die heruntergeladenen Datei GenoProof3Setup.exe. Bitte lesen Sie nun weiter im Abschnitt 2.3.
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2.3 Installationsvorgang

Nachdem Sie die Installation gestartet haben, erscheint moglicherweise eine Sicherheitswarnung. Ob diese Warnung
erscheint, hangt von den Sicherheitseinstellungen Ihres Betriebssystems ab. Damit wird sichergestellt, dass Sie nur

vertrauenswiirdige und lhnen bekannte Programme ausfiihren.

) Benutzerkontensteuerung H

Mdachten Sie zulassen, dass durch das folgende

| ? ) Programm Anderungen an diesem Computer
vorgenommen werden?

@ Programmname: GenoProof 3.0 Installer
= Verfizierter Herausgeber: Qualitype GmbH

Dateiursprung: CD/DVD-Laufwerk

@ Details anzeigen Ja

Anzeigezeitpunkt fir die Benachrichtigungen dndern

Abbildung 2: Sicherheitswarnung wéhrend des Installationsvorgangs
Uberpriifen Sie die angezeigten Informationen und bestatigen Sie die Ausfiihrung des Installationsprogramms.

Als nachstes erhalten Sie die Moglichkeit, die Sprache auszuwahlen, die wahrend des Installationsvorganges und als

Programmsprache verwendet werden soll. Die Programmsprache konnen Sie im Nachhinein andern.

Installer Language “
@ Please select a language.
=
Deutsch W
Ganc

Abbildung 3: Sprachauswahl fiir Installationsvorgang und Programmsprache

Wahlen Sie Ihre Sprache aus und klicken Sie OK.

Das Installationsprogramm wird Sie jetzt durch den Installationsvorgang fiihren. Dabei werden aufeinanderfolgend

verschiedene Bildschirmseiten angezeigt. Sie gelangen jeweils iiber den Klick auf Weiter zur nachsten Bildschirmseite.

Wahrend des Installationsvorgangs miissen Sie einige Entscheidungen treffen. Wir empfehlen Ihnen die bereits

eingestellten Vorgaben zu verwenden.

2.4 Lizenzvertrag

Das Installationsprogramm zeigt lhnen den Endnutzer-Lizenzvertrag fiir GenoProof® 3 an. Bitte lesen Sie diesen
sorgfaltig durch. Fahren Sie mit dem Installationsvorgang nur fort, wenn Sie den aufgelisteten Bedingungen zustimmen.

Klicken Sie Annehmen, um mit dem Installationsvorgang fortzufahren.
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GenoProof 3 = =

Lizenzabkommen St QualiWDe
Bitte lesen Sie die Lizenzbedingungen durch, bevor Sie mit der S L P
Installation fortfahren. St s
Driicken Sie die Bild-nach-unten Taste, um den Rest des Abkommens zu sehen.
kndnutler—Lizenz\rertrag (EULA) ~

fur "GenoProof 3", nachfolgend SOFTWARE genannt

§ 1. Einleitung

1) Dieser Endbenutzer-Lizenzvertrag ist ein rechtsglltiger Vertrag zwischen
Ihnen (entweder als natirlicher oder als einzelner juristischer Person,
nachfolgend ANWENDER genannt) und der Qualitype GmbH.

W

Falls Sie alle Bedingungen des Abkommens akzeptieren, klicken Sie auf Annehmen. Sie miissen
die Lizenzvereinbarungen anerkennen, um GenoProof 3 installieren zu kdnnen,

Powered by Qualitvpe

< Zuriick Abbrechen

Abbildung 4: Endnutzer-Lizenzvertrag fiir GenoProof®3

2.5 Zielverzeichnis auswahlen

Das Zielverzeichnis bestimmt, an welchem Ort auf lhrem Computer GenoProof® 3 installiert wird. Wir empfehlen Ihnen
das voreingestellte Zielverzeichnis beizubehalten. Sie kdnnen jedoch GenoProof® 3 an einem anderen Ort (z.B. auf einem

anderen Laufwerk) installieren. Klicken Sie dazu Durchsuchen und wahlen Sie einen anderen Ort fiir die Installation aus.

Bestatigen Sie Ihre Auswahl, indem Sie auf Weiter klicken.

GenoProof 3 - =
Zielverzeichnis auswahlen -1-1-1-1 Qualitype
Wahlen Sie das Verzeichnis aus, in das GenoProof 3 installiert S L P
werden soll, fatatata ettt

GenoProof 3 wird in das unten angegebene Verzeichnis installiert. Falls Sie in ein anderes
Verzeichnis installieren machten, kidwen Sie auf Durchsuchen und wahlen Sie ein anderes
Verzeichniz aus. Klicken Sie auf Weiter, um fortzufahren.

Zielverzeichnis

| C:\Program Files (x86)\Qualitype\GenoProof 3 Curchsuchen. ..

Bendtigter Speicher: 533. 7MB
Verfligharer Speicher: 116, 7GEB

Powered by Qualitvpe

< Zuriick Abbrechen

Abbildung 5: Auswahl des Zielverzeichnisses fiir die Installation von GenoProof®3
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2.6 Startmenii-Ordner bestimmen

Auf der ndchsten Seite haben Sie die Moglichkeit, den Namen des Ordners auszuwahlen, in welchem GenoProof® 3 in
lhrem Startmenii oder auf der Startseite von Windows 8/8.1 erscheint. Bestatigen Sie entweder die Vorauswahl durch

Klicken auf Weiter oder tragen Sie einen neuen Namen fiir den Ordner ein.

GenoProof 3

Startmenu-Ordner bestimmen
Bestimmen Sie einen Startmend-Ordner fiir die
Programmverkniipfungen.

Wahlen Sie den Startmend-Ordner fir die Programmyverknipfungen aus. Falls Sie einen neuen
COrdner erstellen méchten, geben Sie dessen Mamen ein.

Accessibility
Accessories
Administrative Tools
Maintenance
Startlp

System Tools
Tablet PC

< Zuriidk Abbrechen

Abbildung 6: Festlegung des Startmenii-Ordners

2.7 Komponenten auswahlen

Auf dieser Seite konnen Sie auswahlen, welche Komponenten von GenoProof® 3 installiert werden sollen. Damit
GenoProof® 3 korrekt funktioniert, bendtigen Sie immer alle Komponenten. Sie kénnen sich jedoch dafiir entscheiden, die
zentral verwendeten Komponenten auf einem Server zu installieren. Fiir eine Einzelplatzversion von GenoProof® 3
verwenden Sie bitte die empfohlene Voreinstellung Desktop. Fiir andere Installationsmdglichkeiten lesen Sie bitte weiter

in Abschnitt 4. Fahren Sie fort, indem Sie auf Weiter klicken.



Installationshinweise

GenoProof 3 = =

Komponenten auswahlen —:-:- =

Wahlen Sie die Komponenten aus, die Sie instalieren méchten, L

Wahlen Sie die Komponenten aus, die Sie instalieren mochten und wahlen Sie diejenigen ab,
die Sie nicht installieren wollen. Klicken Sie auf Installieren, um die Installation zu starten.

Installations-Typ bestimmen: | Desktop (empfohlen) W

oder wahlen Sie zusatzliche =[] GenoProof 3
!(ompgnenterlausl die Sie Gemeinsam genutzte Komponenten
installieren machten:
Anwendungsprogramm
Zentrale Datenbank
Zentraler Anwendungsserver

Beschreibung

Bendtigter Speicher: 533.™B  EBewegen Sie den Mauszeiger (ber sine Komponente, um
ihre Beschreibung zu sehen,

Fawered by Qualitype

< Zuriick Installieren Abbrechen

Abbildung 7: Auswahl der zu installierenden Komponenten fiir GenoProof®3

2.8 Kopieren der Dateien

Sie haben nun alle Einstellungen getroffen und das Installationsprogramm beginnt mit dem Kopieren der Dateien in das
Zielverzeichnis. Dabei werden mdglicherweise weitere Fenster gedffnet, um zusatzlich bendtigte Komponenten zu

installieren. Diese Fenster zeigen den Fortschritt des Kopiervorgangs an und schlieBen sich dann selbststandig.

GenoProof 3 = =

Installiere.__ -\-
Bitte warten Sie, wahrend GenoProof 3 installiert wird. ot

Dekomprimiere; wsdl4-1.6. 2. jar

Ziglverzeichnis: C:\Program Files (x36)\Qualitype'\GenoProof 3lserverimodulesjavax...
Zielverzeichnis: C:\Program Files (x86)\Qualitype\GenoProof 3\serverimodules\javax. ..
Zielverzeichnis: C:\Program Files (x86)\Qualitype\GenoProof 3\serverimodules\javax. ..
Dekomprimiere: jboss-jaxrs-api_1.1_spec-1.0. 1.Final.jar... 100%

Dekomprimiere: module,xml,.. 100%

Ziglverzeichnis: C:\Program Files (x86)\Qualitype'GenoProof 3\serverimodules\java. ..
Zielverzeichnis: C:\Program Files (x86)\Qualitype\GenoProof 3\serverimodules\java. ..
Zielverzeichnis: C:\Program Files (x86)\Qualitype\GenoProof 3\serverimodules\javax. ..
Dekomprimiere: module.xml. .. 100%

Dekomprimiere: module.xml... 100%

Powered by Qualitvpe

< Zuriick Weiter = Abbrechen

Abbildung 8: Fortschritt des Kopiervorgangs wihrend der Installation von GenoProof®3

Bitte warten Sie, bis das Kopieren komplett abgeschlossen ist. Der Kopiervorgang kann abhangig von lhrem Computer

einige Minuten in Anspruch nehmen. Wenn der Kopiervorgang abgeschlossen ist, klicken Sie auf Weiter.
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GenoProof 3

Die Installation von GenoProof 3
wird abgeschlossen

GenoProof 3 wurde auf Threm Computer installiert.

Klicken Sie auf Fertig stellen, um den
Installations-Assistenten zu schliefen.

< Zuriick Fertig stellen Abbrechen

Abbildung 9: Beenden der Installation

Damit ist die Installation abgeschlossen. Klicken Sie auf Fertig stellen, um das Installationsprogramm zu schliefien.
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3 Erster Start und Lizenzschliissel

3.1 Lizenzschliissel anfordern

Nach erfolgreicher Installation kénnen Sie GenoProof® 3 starten. Klicken Sie dazu auf das neu angelegte Symbol auf

Ihrem Desktop.

’

\

r/
LYETTO BT

Zusitzlich konnen Sie GenoProof® 3 auch tiber den Eintrag im Startmeni starten. Unter Windows 8/8.1 finden Sie

GenoProof® 3 in der Auflistung der Apps auf der Startseite.

Beim Starten werden Sie nach einem Benutzernamen und einem Passwort gefragt.

> Benutzerdaten eingeben = B
Anmeldung fr—

Bitte geben Sie Ihren Benutzernamen und Passwort ein,

Benutzerkonto

Benutzername™ | admin

Passwort™ | esend
Verbindung
Server”s | localhost ]

Benutzercherfliche wiederherstellen

Abbildung 10: Anmeldung als Administrator in GenoProof®3

Da Sie fiir die Verwendung von GenoProof® 3 einen Lizenzschliissel bendtigen, miissen Sie sich zunichst als
Administrator anmelden. Verwenden Sie dazu den Benutzernamen admin und das Passwort admin. Zusatzlich kdnnen
Sie noch den Namen eines Servers angeben, mit dem sich das Anwendungsprogramm verhinden soll. Bei einer

Einzelplatzinstallation verwenden Sie immer den voreingestellten Namen localhost. Dieser Name bezeichnet Ihren

eigenen Computer.

Nach dem Anmelden erhalten Sie einen Hinweis, dass kein Lizenzschliissel gefunden werden konnte.
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b Lizenzierung H

Es wurde keine Lizenz gefunden, Bitte tragen Sie eine giltige Lizenz ein.

Abbildung 11: Hinweis auf fehlenden Lizenzschliissel

Bestatigen Sie diese Meldung durch Klicken auf OK. Daraufhin wird ein Fenster zum Eingeben eines Lizenzschliissels

angezeigt.
X Benutzervorgaben (gefiltert) = =
Filtertext eingeben Lizenzierung h T

Lizenzierun . . _ . _ . .
9 Um einen Lizenzschldssel zu beantragen oder einzugeben, massen Sie als ein

GenoProof 3 Administrator angerneldet sein.
Systemidentifizierung

Zur Beantragung eines Lizenzschlissels wird eine Systemidentifizierung
benatigt. Bitte geben Sie die Systemidentifizierung an, wenn Sie einen
Lizenzschlissel per E-Mail oder Telefon beantragen.

10980-MTQGM-WQMQD-RG3Q7-98T3B

In die Zwischenablage kopieren | | E-Mailpregramm &ffnen

Lizenzschlissel

Ein Lizenzschlissel wird fir die Arbeit mit der Anwendung bendtigt, Bitte
tragen Sie hier den lhnen zugesandten Lizenzschlissel ein. Der
Lizenzschlissel wird ab dem nachsten Anmelden aktiv sein.

Details:

Standardwerte wiederherstellen Anwenden

Abbildung 12: Eintrag eines giltigen Lizenzschllissels

Um einen Lizenzschliissel zu beantragen, bendtigen Sie eine eindeutige Systemidentifikation. Diese Nummer ist fiir jeden
Computer eindeutig und enthélt keinerlei personliche Daten.

Bitte senden Sie diese Systemidentifikation per E-Mail an genoproof@qualitype.de. Dazu kopieren Sie die Nummer
entweder iiber die Schaltfldche In die Zwischenablage kopieren oder lassen Sie GenoProof® 3 direkt Ihr installiertes E-
Mailprogramm &ffnen, indem Sie auf die Schaltflache E-Mailprogramm &ffnen klicken. Sie erhalten von uns innerhalb

kurzer Zeit einen Lizenzschliissel per E-Mail zugesendet.

3.2 Lizenzschliissel eintragen

Wenn Sie Ihren Lizenzschliissel erhalten haben, melden Sie sich als Administrator bei GenoProof® 3 an. Offnen Sie die

Lizenzverwaltung Gber eine der folgenden 2 Mdglichkeiten:
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1. Symbolleiste > ' Lizenzierung

2. Hauptmeniileiste > Extras > ¥ Lizenzierung
Es 6ffnet sich direkt die Seite in den Benutzervorgaben, auf der der Lizenzschliissel eingetragen werden kann. Tragen Sie
den Lizenzschliissel in das Feld im Bereich Lizenzschliissel ein. Sie kdnnen den Lizenzschliissel direkt aus der E-Mail in
das Feld kopieren, um Tippfehler zu vermeiden. Ubernehmen Sie die Anderungen mit Anwenden, wenn Sie weitere

Einstellungen vornehmen wollen oder mit OK wenn Sie die Benutzervorgaben verlassen mdchten.

Arbeiten Sie mit einem zeitlich begrenzten Lizenzschliissel, der weniger als 30 Tage gilltig ist, erhalten Sie nach dem
Login Uber ein Popup Fenster den Hinweis, dass die Lizenz in x Tagen ablduft.

Nachdem Sie den Lizenzschliissel eingetragen haben, kdnnen Sie mit der Arbeit mit GenoProof® 3 beginnen. Melden Sie
den Administrator dazu zunéchst tiber den Meniipunkt Datei > Abmelden ab.

Uber Datei > Anmelden kdnnen Sie sich nun mit Ihrem eigenen Account oder mit den vom Programm mitgelieferten

Benutzerkonten default (Passwort: default) oder assistant (Passwort: default) anmelden.
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4 Erweiterte Installationsmdglichkeiten

Je nach Einsatzzweck haben Sie verschiedene Mglichkeiten, wie Sie GenoProof® 3 installieren kénnen.

1.

Desktop

Dieser Installationstyp installiert alle Komponenten von GenoProof® 3 auf einem einzelnen Computer. Damit
kann das Programm zu einem Zeitpunkt immer nur von einem Benutzer genutzt werden. Sie konnen jedoch
mehrere Benutzer anlegen und sich bei der Arbeit abwechseln.

Client

Mit diesem Installationstyp wird nur das Anwendungsprogramm auf dem Computer installiert. Sie kénnen diese
Installation auf mehreren Computern vornehmen um ein gleichzeitiges Arbeiten mit verschiedenen Benutzern
zu ermdglichen. Zusatzlich dazu miissen Sie jedoch noch eine Serverinstallation auf einem zentralen Server
vornehmen. Beim Anmelden in GenoProof® 3 miissen Sie den Namen dieses Servers angeben.

Server

Dieser Installationstyp installiert die zentralen Serverkomponenten auf einem Server. Es kdnnen sich mehrere
Benutzer gleichzeitig zu diesem Server verbinden und gemeinsam arbeiten.

Benutzerdefiniert

Dieser Installationstyp bietet Ihnen noch mehr Kontrolle dariiber, welche Komponenten Sie installieren

mdchten. Sie bendtigen dazu moglicherweise detaillierte technische Kenntnisse {iber lhre Infrastruktur.
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5 Migration von Daten aus GenoProof®2 zu GenoProof®3

Daten, die Sie mit GenoProof®1 oder 2 angelegt haben, kdnnen in GenoProof®3 Gibernommen werden. Dies geschieht

mithilfe des Migrationsassistenten. Der Migrationsassistent {bernimmt Ihre gesamten Daten (Untersuchungen,

Rohdaten,..) Es werden auch Stammbzume ibernommen, diese sind in GenoProof®3 allerdings nur eingeschrankt

nutzbar.

Hinweis: Ubernehmen Sie die Daten zeitnah. Je spéter Sie die Daten ibernehmen, desto hdher ist die
Wahrscheinlichkeit von Konflikten (weil z.B. mehrere Elemente den gleichen Namen tragen).

Hinweis; Aus Griinden der Datenintegritét knnen Sie nur eine Datenbank gleichzeitig iibernehmen.

Hinweis: Mit der Migration werden keine Referenzdaten (bernommen. GenoProof3 enthélt unsere aktuelle
Referenzdatenbank. Fiir den Fall, dass Sie veranderte oder neue Referenzdaten aus GenoProof2 (ibernehmen

wollen, exportieren Sie diese aus GenoProof2 und importieren Sie diese in GenoProof3.

Anleitung:

1.

Update auf Version 2

Um Daten aus lhrer GenoProof®1-Datenbank iibernehmen zu kdnnen, muss auf lhrem Rechner GenoProof®2
laufen. Falls Sie Version 2 noch nicht installiert haben, holen Sie dies nun nach. Die entsprechende
Installationsdatei bekommen Sie von uns zur Verfiigung gestellt. Das Update von GenoProof®1 auf

GenoProof®2 ist kostenpflichtig.

SchlieBen Sie alle laufenden Anwendungen von GenoProof2.

Starten Sie GenoProof3. Melden Sie sich als Administrator an!

Falls Sie mit einem anderen Benutzerkonto angemeldet sind, miissen Sie sich dazu zunachst abmelden (Datei >
Abmelden). Uber Datei > Anmelden kénnen Sie sich mit dem Benutzernamen admin und dem Passwort admin

als Administrator anmelden.

Assistenten 6ffnen

Wahlen Sie den Meniipunkt Extras > GenoProof 2 Datenbank importieren in der Meniileiste.
Datenbank auswahlen

Ein Assistent Gffnet sich. Driicken Sie die Schaltflache Auswahlen neben dem Feld Pfad. Wahlen Sie lhre
GenoProof® 2 Datenbank aus, die Sie tibernehmen wollen und driicken Sie Fertigstellen. Im unteren Feld sehen

Sie, ob die Datenbank erfolgreich gedffnet werden konnte.

Die Datenbank heiBt genoproof2.data.db und befindet sich standardm@Rig in Ihrem Windows-Benutzerverzeichnis

(C:\Benutzer\[IHR WINDOWS-BENUTZERNAME]\GenoProof 2 Desktop\server\data\h2).
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> GenoProof 2 Datenbankimport = @

Datenbank auswihlen -
Wahlen Sie die zu importierende Datenbank GenoProof 2 aus und geben Sie die Adresse Threr GenoProof 3 4:;2
Datenbank an. -

Pfad zur GenoProof 2 Datenbank:  C\Users\Antjel\GenoProof 2 Desktop\server\data\h2\genoproof2. data.db

GenoProof 3 Datenbankadresse: localhost Port: 3433

03:51:53: Datenbank "localhost:5433" erfolgreich gedffnet. -
09:51:40: Datenbank "Ch\Users\Antjel\GencProof 2 Desktop\serverdata\h2\genoproof2” erfolgreich gedffnet.

[ Eertigstellen ][ Abbrechen

Abbildung 13: Datenbankmigration von GenoProof®2 zu GenaProof®3 (Datenbank auswahlen)
6. Abschluss
Driicken Sie Fertigstellen, um die Migration abzuschlieBen. Die Daten aus lhrer GenoProof®2-Datenbank sind
nun verfiigbar. Sie bekommen einen Hinweis angezeigt, dass der Import erfolgreich abgeschlossen wurde und

dass Sie aus Sicherheitsgriinden die Passworter der importierten Nutzer zuriicksetzen sollten.

Hinweis: Beachten Sie bitte, dass Sie bei der Berechnung von Komplexen Verwandtschaftsanalysen mit migrierten Daten in
GenoProof 3 abweichende Ergebnisse zu Berechnungen in GenoProof2 erhalten kinnen. Dies ist auf einen verbesserten

Berechnungsalgorithmus fiir STR-Marker mit Nichtiibereinstimmungen in den Hypothesen in GenoProof3 zuriickzufiihren.
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6 Datensicherung und Wiederherstellung der Datenbank

Um im Fall eines Hard- oder Softwarefehlers Datenverluste zu vermeiden, empfehlen wir eine regelmaBige
Datensicherung. So konnen Sie in GenoProof3 mit dem Stand der letzten Datensicherung weiterarbeiten, anstatt alle

Daten zu verlieren.

Alle Daten von GenoProof3 werden auf dem gleichen Computer gespeichert, auf dem wahrend des Installationsprozesses
die Datenbank installiert wurde. Im Falle einer Desktopinstallation ist es der gleiche Computer, auf dem Sie lhre
Anwendung nutzen. Eine Client-/Server-Installation nutzt ein zentrales Computersystem auf dem die Datenbank lauft und

auf dem die Daten gespeichert werden.

Um eine Datensicherung oder die Wiederherstellung der Datenbank durchzufiihren, brauchen Sie nur Dateien in oder aus
einem Datensicherungsverzeichnis zu kopieren. Da GenoProof3 ein Datenbanksystem nutzt um die Konsistenz lhrer
Daten sicherzustellen, ist es sehr wichtig, alle Dienste, die von der Anwendung benutzt werden, vollstandig anzuhalten,

bevor irgendeine Datei kopiert wird.

6.1 GenoProof 3 — Datenbank

Die Daten werden im Ordner ,ProgramData"“ auf Ihrer Festplatte gespeichert.

1. Standard-Speicherort der GenoProof 3 — Datenbank
Normalerweise finden Sie die Daten im Verzeichnis C:\ProgramData\Qualitype\GenoProof 3\database.
StandardmaBig ist der Ordner ,ProgramData” fiir den Nutzer nicht sichtbar.

2. Standard-Speicherort der GenoProof 3 — Datenbank finden
Sie kénnen entweder Ihre Systemeinstellungen dndern, um diesen Ordner anzuzeigen oder Sie tippen einfach

den Pfad C:\ProgramData\Qualitype\GenoProof 3\database in die Adresszeile Ihres Windows-Explorers ein.

[=]le]Es]
@U" <« Lokaler Datentrager (C:) » ProgramDsta + Qualitype » GenoProof3 » - |4 ||| GenoProof 3 durchsuchen ol
Organisieren = Offnen In Bibliothek aufnehmen Freigeben fiir = Brennen Neuer Ordner =~ [ \@’\
Y Favoriten MName Anderungsdatum Typ GroBe
Bl Desktop database 15.08.2014 15:31 Dateiordner
4 Downloads server 04.06.2014 10:47 Dateiordner
2] Zuletzt besucht ) genoproof (2).zip ZIP-komprimierter Ordner 33.258 KB
|| genoproof.dmp DMP-Datei 168.542 KB
= Bibliotheken ) genoproof.zip 04.08.2014 13:27 7IP-komprimierter Ordner 30.477 KB
[&=| Bilder
3 Dokumente
& Musik
B videos

1M Computer

ﬁ_i Metzwerk

database Anderungsdatum: 15.08.2014 15:31
Dateiordner

Abbildung 14: Speicherort der GenoProof 3 Datenbank im Ordner ProgramData
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6.2 Datensicherung

Um eine Datensicherung fiir GenoProof 3 durchzufiihren, befolgen Sie bitte die nachfolgenden Schritte:

1.

SchlieBen Sie die GenoProof 3 Anwendung

SchlieBen Sie bitte das Hauptfenster der Anwendung.

Beenden Sie den GenoProof 3 Server.

Beenden Sie den Dienst ,GenoProof 3 Server” in Abhangigkeit der Installationsart entweder auf lhrem lokalen
Computer (Desktop-Installation) oder auf dem zentralen Rechner (Client-Server-Installation). Das Beenden von
Diensten ist in Kapitel 6.4 ausfiihrlich beschrieben.

Beenden Sie die GenoProof 3 Datenbank.

Beenden Sie den Dienst ,GenoProof 3 Datenbank” in Abhangigkeit der Installationsart entweder auf lhrem
lokalen Computer (Desktop-Installation) oder auf dem zentralen Rechner (Client-Server-Installation). Das

Beenden von Diensten ist in Kapitel 6.4 ausfiihrlich beschrieben.

WICHTIG: Halten Sie alle Dienste an, bevor Sie Ihre Datenbank sichern oder wiederherstellen!

Kopieren Sie die Dateien

Kopieren Sie alle Dateien, die im Ordner ,database” enthalten sind an einen sicheren Ort (z.Bsp. auf eine externe
Festplatte oder auf einen Datensicherungs-Dateiserver).

Starten Sie die GenoProof 3 Datenbank

Sie kdnnen nun den Dienst ,GenoProof-3-Database” wieder starten. Das Starten von Diensten ist in Kapitel 6.4
ausflihrlich beschrieben.

Starten Sie den GenoProof 3 Server

Sie kénnen nun den Dienst ,GenoProof 3 Server" wieder starten. Das Starten von Diensten ist in Kapitel 6.4
ausflihrlich beschrieben.

Starten Sie die GenoProof 3 Anwendung

Sie kdnnen jetzt mit GenoProof 3 weiterarbeiten.

6.3 Wiederherstellung

Um Daten aus einem Datensicherungsverzeichnis fiir GenoProof 3 wieder herzustellen, fiihren Sie bitte die

nachfolgenden Schritte aus:

1.

SchlieRen Sie die GenoProof 3 Anwendung

SchlieBen Sie bitte das Hauptfenster der Anwendung.

Beenden Sie den GenoProof 3 Server

Halten Sie den Dienst ,GenoProof 3 Server" in Abhangigkeit der Installationsart entweder auf lhrem lokalen
Computer (Desktop-Version) oder auf dem zentralen Rechner (Client-Server-Version) an. Das Beenden von

Diensten ist in Kapitel 6.4 ausfiihrlich beschrieben.
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3. Beenden Sie die GenoProof 3 Datenbank
Beenden Sie den Service GenoProof 3 Datenbank in Abhéngigkeit der Installationsart entweder auf lhrem
lokalen Computer (Desktop-Version) oder auf dem zentralen Rechner (Client-Server-Version) an. Das Beenden

von Diensten ist in Kapitel 6.4 ausfiihrlich beschrieben.

WICHTIG: Halten Sie alle Dienste an, bevor Sie Ihre Datenbank sichern oder wiederherstellen!

4. Loschen Sie die aktuellen Dateien
Loschen Sie alle Dateien im Ordner ,database’ unter C:\ProgramData\Qualitype\GenoProof 3, aber nicht den
Ordner selbst!

5. Kopieren Sie die Dateien
Kopieren Sie alle Dateien aus Ihrem Datensicherungsverzeichnis in den Ordner ,database”.

6. Starten Sie die GenoProof 3 Datenbank
Sie konnen nun den Dienst ,GenoProof 3 Database” wieder starten. Das Starten von Diensten ist in Kapitel 6.4
ausfiihrlich beschrieben.

7. Starten Sie den GenoProof 3 Server
Sie kénnen nun den Dienst ,GenoProof 3 Server" wieder starten. Das Starten von Diensten ist in Kapitel 6.4
ausfiihrlich beschrieben.

8. Starten Sie die GenoProof 3 Anwendung

Sie kdnnen jetzt mit GenoProof 3 und den wiederhergestellten Dateien weiterarbeiten.

6.4 Starten und Anhalten von Diensten

1. Offnen der Systemsteuerung
Offnen Sie tiber das Startmenii die Systemsteuerung. In Windows 8 kénnen sie die Systemsteuerung iiber einen
Rechtsklick mit der Maus aufrufen. In friiheren Windows-Versionen gelangen Sie {iber einen Linksklick mit der

Maus iber das Startmeni zur Systemsteuerung.
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Abbildung 15: Systemsteuerung unter Windows 7

2. Suchen von lokalen Diensten
Geben Sie in den Suchbereich der Systemsteuerung den Begriff ,lokale Dienste" ein um die lokalen Dienste zu

finden. Klicken Sie auf den Link ,Lokale Dienste anzeigen".

%,@ » Systemsteuerung - [+ \] lokale dienste |

s

#%  Verwaltung
4¥=| ® Lokale Dienste anzeigen
@ Windows-Hilfe und Suppert nach "lokale dienste” durchsuchen

Suchbereich

Abbildung 16: Lokale Dienste in der Systemsteuerung
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3. Anhalten und Beenden von Diensten
Finden Sie in der Liste der angezeigten Dienste die Eintrdge ,GenoProof 3 Database"” und ,GenoProof 3 Server".
Mit den Optionen auf der linken Seite kénnen Sie den jeweils ausgewahlten Dienst je nach Bedarf beenden oder
starten. Sollte das Starten eines Dienstes aus irgendeinem Grund fehlschlagen, starten Sie Ihren Computer neu.

Die Dienste werden automatisch gestartet.

Datei  Aktion  Ansicht 7
@ |[EE o= HEEl > a0
7 Dienste (coke) [ [0 pienaeaka

GenoProof-3-Database - Mame Beschreibung  Status  Starttyp  Anmelden als
PostgreSQL Server 8.3 7 Gatewaydienst auf Anwendungsebene Bietet Unterst... Manuell  Lokaler Dienst
Den Dienst beenden :s:tssameinsame Nutzung der Internetverbindung Bietet allen Co... Deaktivi.. Lokales System
Den Dienst anhalten i GenoProof 3 Server GenoProof 3 5. Automa... Lokales System
Den Dienst neu starten 23 GenoProof-3-Database - PostgreSQL Server 9.2 Gestartet  Automa... Metzwerkdienst
i Geschiitzter Speicher Bietet geschiit.. Manuell  Lokales System
;. Google Update-Dienst (gupdate) Halt Thre Goo... Automa... Lokales System
E’%Googla Update-Dienst (gupdatem) Halt Ihre Goo... Manuell Lokales System
£ Gruppenrichtlinienclient Van dem Dien... Automa... Lokales System
2 Heimnetzgruppen-Anbicter Fihrt Netzwer... Manuell  Lokaler Dienst
‘%He\mneﬁzgruppen-ustener Nimmt Ander... Manuell Lokales System
?S'%IKE— und AuthlIP IPsec-Schlisselerstellungsmedule Die IKEEXT-Di... Automa...  Lokales System
i Integritatsschlissel- und Zertifikstverwaltung Stellt in X.509... Manuell  Loksles System
E’%Intel(R) Management and Security Application Local .. Intel(R) Mana... Automa...  Lokales System
“Z: Intel(R) Management and Security Application User N... Intel(R) Mana... Automa...  Lokales System
it Intelligenter Hintergrundiibertragungsdienst Ubertragt Dat.. Automa... Lokales System
 Internet Explorer ETW Collector Service ETW Collector... Manuell  Lokales System
£ Investigator IDproof Software Server 3 Investigator ID... Automa... Lokales System
£ TP-Hiltsdienst Stellt Tunnelk... Automa... Lokales System
4} Psec-Richtlinien-Agent IPsec (Internet... Manuell  Metzwerkdienst
S% Konfiguration fir Remotedesktops Der Remotede... Manuell Lokales System
% Kryptografiedienste Bietet vier Ver... Automa... Metzwerkdienst

Erweitert , Standard //

Ol

Abbildung 17: GenoProof 3 Server und GenoProof-3-Database in der Ubersicht der lokalen Dienste
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7 Erste Schritte im Umgang mit GenoProof®

A

Benutzer anlegen

Um die Software zu nutzen, empfehlen wir Ihnen die Erstellung eines neuen Benutzerkontos. Sie kénnen auch mit den

mitgelieferten Benutzern (Benutzername: default oder assistant, Passwort: default) arbeiten. Bei der Verwendung der

Client/Server-Version sollten dabei jedoch beachten, dass sich jeder Nutzer nur einmal anmelden kann. Eine zweite

Anmeldung fiihrt zum SchlieRen des ersten Clients.

Um ein neues Benutzerkonto zu erstellen, gehen Sie wie folgt vor:

1.

2

Melden Sie sich als Administrator an (Benutzername: admin, Passwort: admin).

Offnen Sie die Benutzerverwaltung iiber den Meniipunkt Extras > Benutzerverwaltung.

Auf der linken Seite 6ffnet sich eine Liste mit allen erstellten Benutzern.

Um einen neuen Benutzer anzulegen, nutzen Sie die Schaltflache = Neuer Nutzer in der Symbolleiste.

Es offnet sich ein Dialogfenster, in dem Sie einen neuen Benutzer eintragen konnen. Alle mit einem *

gekennzeichneten Angaben sind Pflichtangaben.
SchlieBen Sie den Vorgang iber die Schaltflache Fertigstellen ab.
Der neu angelegte Nutzer erscheint nun in der Nutzeriibersicht auf der linken Seite und das Editorfenster des

neu angelegten Benutzers wird automatisch gedffnet. Der Nutzer ist bereits aktiviert und besitzt standardmaBig

die Rolle Assistent. Im Bereich Berechtigungen kdnnen Sie die zugewiesene Rolle des Benutzers verandern.

7.2 Rechtekonzept

GenoProof® unterscheidet drei verschiedene Typen von Benutzern:

Administrator:
Der Administrator hat als einziger Nutzertyp Zugriff auf die Benutzerverwaltung sowie die
Lizenzschliisselverwaltung. Er hat keine Berechtigung, Tests anzulegen und Berechnungen durchzufiihren. Der

Administrator kann nicht geloscht werden.

Laborleiter:

Der Laborleiter hat alle Zugriffsrechte und kann z.B. Untersuchungen oder Proben I6schen bzw. geschlossene
Tests wieder offnen. Dieser Benutzertyp hat aber keinen Zugriff auf administrative Tétigkeiten wie
Benutzerverwaltung und Lizenzschliisselverwaltung. Nur dieser Benutzertyp darf Berichtsvorlagen und

Mitarbeiter verwalten.
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= Assistenten
Der Assistent hat eingeschrankten Zugriff auf den Arbeitsbereich. Er kann sich Berichtvorlagen und
Referenzdaten anzeigen lassen, diese aber nicht bearbeiten. Ebenso hat er keine Berechtigung, bereits
geschlossene Untersuchungen wieder zu &ffnen. Der Assistent hat des Weiteren keinen Zugriff auf die

Mitarbeiterverwaltung und darf keine administrativen Tatigkeiten durchfiihren.

7.3 Anmeldung

Um vom Administratorbereich zum Arbeitsbereich zu gelangen, melden Sie sich als Administrator ab (Datei > Abmelden)
und melden Sie sich anschliefend mit den Zugangsdaten des von lhnen neu angelegten Benutzers an (Datei >
Anmelden). Alternativ kdnnen Sie sich auch {iber die Zugangsdaten der voreingestellten Nutzeranmelden. Diese wurden

automatisch bei der Installation angelegt.

Laborleiter: Benutzername: default
Passwort: default

Assistent:Benutzername: assistant
Passwort: default

Sie kdnnen nun direkt mit der Bearbeitung lhrer Rohdaten oder Anlegen einer Untersuchung beginnen. Alle Informationen
zu Test Kits (Binsets und Panelsets), Langenstandards, Populationsdaten usw. sind bereits in der Referenzdatenbank

hinterlegt (Kapitel 1353).

Hinweis: Wenn Sie sich erstmals im System anmelden, erscheint ein leeres Hauptfenster, da noch keinerlei Daten von

lhnen angelegt wurden. Sie haben nun die Mdglichkeit, eine Abstammungsuntersuchung, Proben usw. anzulegen.

7.4 Aufbau der Benutzeroberflache:

Auf der linken Seite befindet sich ein Fenster mit einer Baumstruktur, dem sogenannten Navigator (Bereich 3). Dieses
Fenster bietet direkten Zugriff auf gespeicherte Daten. Durch Anklicken eines Zweiges des Baums oder einer Zeile in einer
Liste werden weitere Fenster gedffnet — die Editoren (Bereich 1). Diese zeigen dann Detail- und Ubersichtsinformationen
an und ermdglichen die Eingabe von Daten.

Bereich 2 beinhaltet eine tabellarische Ubersicht bestimmter Teilkomponenten wie z.B. Rohdatenverwaltung,

Personeniibersicht oder Probenverwaltung.
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Abbildung 18: Hauptfenster GenaProof®
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8 Untersuchungen

8.1

1.

Abstammungsuntersuchung

Abstammungsuntersuchung anlegen

Klicken Sie auf die Schaltflache it Abstammungsuntersuchung in der Symbolleiste des Hauptfensters oder

wahlen Sie den Meniipunkt Abstammung > Neu > it Abstammungsuntersuchung. Fiillen Sie die Felder im sich

offnenden Dialogfenster aus und bestatigen Sie die Eingabe mit Fertigstellen. Die Untersuchung erscheint nun

im 5 Navigator.
# Personen anlegen

Markieren Sie im - Navigator den Unterordner {87 personen in der neu angelegten Untersuchung und wahlen
Sie den Meniipunkt Abstammung > Neu > # Person. Fiillen Sie die Felder im sich éffnenden Dialogfenster aus

und driicken Sie Fertig stellen. Die Person erscheint nun im Unterordner {8 personen.

Alternativ kdnnen Sie auch schon existierende Personen aus anderen Untersuchungen importieren. Markieren
Sie im - Navigator den Unterordner # Personen und wahlen Sie den Menlipunkt Abstammung > Neu > i

Bestehende Person hinzufiigen. Im sich 6ffnenden Dialogfenster kénnen Sie nun eine neue Person auswahlen.
Wenn Sie nur die Kontaktdaten tbernehmen wollen, missen Sie die Person auswahlen. Wenn Sie zusatzlich zu
den Kontaktdaten auch den Genotyp (Rohdaten und Probe) ibernehmen mdchten, miissen Sie die

entsprechende Untersuchung auswahlen, zu der diese Person gehort.

¥ Proben anlegen

Markieren Sie die Person, zu der Sie eine Probe hinzufligen mdchten, und wéhlen Sie den Meniipunkt
Abstammung > Neu > ¥ Probe. Fiillen Sie die Felder in dem sich 6ffnenden Dialogfenster aus und bestétigen

Sie die Eingabe mit Fertigstellen. Die Probe erscheint nun als Unterknoten unter der Person, zu der sie angelegt
wurde sowie im Unterordner ¥ Proben.
Hinweis: Sie kdnnen die Probe auch direkt im Anschluss an die Personenerstellung im selben Assistenten

anlegen. Driicken Sie dazu einfach Weiter anstelle von Fertigstellen, nachdem Sie die Personendaten

eingegeben haben.
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4, == Rohdaten zuordnen
Markieren Sie im - Navigator die Probe, zu welcher Sie Rohdaten hinzufiigen wollen. Wenn Sie neue Rohdaten
importieren wollen, wahlen Sie den Meniipunkt Rohdaten > == Rohdaten einlesen und folgen Sie dem
Importassistenten. Alternativ knnen Sie bereits eingelesene Rohdaten zu der Probe hinzufiigen. Offnen Sie
dazu das Kontextmenil, indem Sie mit der rechten Maustaste auf die Probe klicken und wahlen Sie den Punkt
== |mportierte Rohdaten zuweisen.
Hinweis: Sie konnen nur den vollstandigen Inhalt von Rohdaten in den Genotyp iibernehmen; es ist nicht
mdglich, einzelne Marker aus- oder abzuwahlen. Uberpriifen Sie bei Unstimmigkeiten die Rohdaten und nehmen
Sie gegebenenfalls in den Rohdaten Anderungen vor.
#& Genotype zusammensetzen: |;|@®
Person 3 (weiblich)
@ 12 Konflikk(e) im Ergebnis STR-Profil, Fahren Sie mit der Maus ber die entsprechende(n) Zeile(n). ﬁﬁ
Marker Ergebnis Urspung Chimera_Kind_Xx.kxt Chimera_Mutter kxk
{Bam %% I I %%
|ﬁD1052325 &8 10 & 10 810 8 10
'ﬁDlZSSQl 16 23 16 16 16 23 16 18
|ﬁD18551 10 18.2 19 10 182 1019 10 18.2
|ﬁDZlEZDSE 24 26 28 24 75 26 28 24 28
|@D2513ED 20 22 20 20 20 22 20 20
|E§D3Sl744 14 15 16 14 18 14 15 14 18
|@D452366 1112 13 12 13 11 12 12 13
|ﬁD552‘SDD 12 14 16 12 16 12 14 12 16
'ﬁDGSW‘} 13 15 16 13 15 15 18 1315
HﬁD?SlSl? 16 24 16 24 16 24 16 24
|ﬁD851132 18 23 25 18 23 23 25 18 23
|ﬁSE33 16 33.2 34 16 34 33.2 34 16 34
Ausgewahlt Verflighar
Chimera_kind ¢, bt Chimera_Kind_X%.bxt
Chimera_Mutter txt Chimera_Mutter.txt
@

Abbildung 19: Dialog, wenn mehr als eine Rohdatendatei fiir eine Person zur Verfligung steht

5. % Stammbaum anlegen

Klicken Sie mit der rechten Maustaste auf den Ordner & Stammbéume im == Navigator und wahlen Sie den
Meniipunkt T Neuer Stammbaum. Wahlen Sie im sich &ffnenden Fenster eine Stammbaumvorlage aus und
vergeben Sie einen Namen. Bestatigen Sie Ihre Eingabe mit Fertigstellen.

Benutzen Sie nun das Kontextmend, das sich offnet, wenn Sie mit der rechten Maustaste in den Stammbaum-
Editor klicken, um die noch fehlenden Verwandtschaftsrollen anzulegen und den Rollen Personen zuzuordnen.
Fehlende Verwandtschaftsrollen kdnnen nur fiir editierbare Stammbaumvorlagen angelegt werden. Speichern
Sie nun den Stammbaum, indem Sie die Schaltflache &l Speichern in der Symbolleiste des Hauptfensters

driicken.
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* Komplexe Verwandtschaftsanalyse

Hypothesen
Definition der Abstammungsbeziehung der Hypothesen.

Tabelle | Stammbaum Hypothese hinzufiigen

i o o v e e B 1. Hypothese ~ ¥ Person hinzufigen

Frau hinzufigen

Mann hinzufiigen

Person zuordnen

]
i

Father Mother m Tochter hinzufiigen Person entfernen
% Sohn hinzufagen Entfernen
% Als Kind zufagen 4 Child female
<% Personen tauschen Child male Stammbéume anzeigen
#=  Person entfernen Untrd oL

Child male Child female %y Elternbeziehung laschen
il Kindbeziehung lGschen

3  Person loschen

=< Zuriick Fertigstellen Abbrechen

Abbildung 20: Stammbaum anlegen

6.

Berechnungen zum Stammbaum durchfiihren

Bitte beachten Sie, dass der Stammbaum gespeichert werden muss, damit die Berechnungen durchgefiihrt
werden konnen. Driicken Sie die Schaltflache Berechnen auf der rechten Seite des Stammbaumeditors.

Alternativ kdnnen Sie die gewiinschte Berechnung auch direkt und ohne Stammbaum durchfiihren.
=] Berechnung durchfiihren

Um eine Berechnung durchzufithren, markieren Sie im L= Navigator den Unterordner Auswertungen. Offnen
Sie mit der rechten Maustaste das Kontextmenii und wahlen Sie die Option Neue Auswertung und die
gewlinschte Berechnung. AnschlieBend folgen Sie den Anweisungen des Berechnungsassistenten. Nach
Abschluss  der Berechnungen wird das & Ergebnis im  Ordner @ Auswertungen  der

Abstammungsuntersuchung gespeichert. Sie kdnnen es jederzeit wieder einsehen.
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o5 Navigator = o ‘ %A ~B "8

a fgff X-/¥-chromosomaler Vergleich

a 1§ Personen
KindxX (Mana Ulmendorf)
KindYXY (Konrad Ulmendorf)
Mutter (Klara Ulmendorf)
OmaMut (Johanna Ulmendorf)
OmaVat (Jane Kelling)
OnkelVat (Robert Kelling)
OpaMut (Max Ulmendorf)
OpaVat (Aleister Kelling)
Vater (Jack Kelling)

s Vater(Zwilling) (Jonathan Kelling)
. T Proben
. U Stammbaume
y @ Auswertu

b =e oh = ok =D =k ot = =

c§° Aktualisieren F5

Neue Auswertung 3 Vaterschaftstest 3 Mit Eltern

Mutterschaftstests ]
Vaterschaftstest (Inzestfall) »

Verwandtschaftsanalyse

Mit matterlichen GroBeltern
Mit viterlichen GroBeltern

Mit beiden GroBelternpaaren

G (G G G ||

Monozygotietest Avuncular-Test

X-chromosomaler Vergleich

Y-chromosomaler Vergleich

(-

Komplexe Verwandtschaftsanalyse

Abbildung 21: Abstammungsberechnungen

8. o= Bericht erstellen

Um einen Bericht zu einer Berechnung zu generieren, klicken Sie mit der rechten Maustaste auf das 7]

Ergebnis im = Navigator und wahlen Sie im Kontextmend die Option =l Neuer Bericht sowie den Berichtstyp.

In Abhéngigkeit von der durchgefiihrten Berechnung stehen lhnen verschiedene Berichtstypen zur Verfiigung.

Eine Ubersicht iiber alle Berichtsvorlagen finden Sie im Meniipunkt Extras > o= Berichtsvorlagen.

8.2 Massenuntersuchung

?
1. ' Massenuntersuchung anlegen

Klicken Sie auf die Schaltfliche i ¢ Massenuntersuchung in der Symbolleiste des Hauptfensters oder wahlen

?
Sie den Meniipunkt Massenuntersuchung > Neu > ffi's Massenuntersuchung. Geben Sie den Namen und die Art
der Massenuntersuchung an. Es werden zwei Formen von Massenuntersuchungen unterschieden:
Abstammungsanalyse und Verwandtschaftsanalyse. Bei der Abstammungsanalyse werden Elternpaare bzw.

GroBeltern mit Kindern verglichen. Bei der Verwandtschaftsanalyse dagegen werden zwei Personen

7 1=
miteinander verglichen und deren Verwandtschaftsgrad bestimmt. Die fti'e Untersuchung erscheint im L=

Navigator, nachdem die Eingabe mit Fertigstellen bestatigt wurde.

A,
2. 4=¥Pool anlegen

Es gibt zwei verschiedenen Arten von Pools.

Bei der Verwandtschaftsanalyse handelt es sich bei beiden Pools um Pools aus Einzelpersonen. Bei der
Berechnung wird der Verwandtschaftsgrad einer Person aus % Pool 1 mit allen Personen aus % Pool 2

bestimmt. Damit wird ermdglicht, zwei Personengruppen auf Verwandtschaft untereinander zu priifen.
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Bei der Abstammungsuntersuchung handelt es sich um zwei verschiedene Arten von Pools. 4 Pool 1 besteht
wieder aus Einzelpersonen — in diesem Fall die Kinder. 'Z® Pool 2 besteht aus Familienstammbzumen mit
Eltern und GroReltern. Bei der Berechnung wird verglichen, ob das Kind aus Pool 1 zu einem der Stammbadume

aus Pool 2 passt.

Pool aus Einzelpersonen anlegen:

Markieren Sie im - Navigator den Unterordnere&'# Pool 1 in der neu angelegten Untersuchung und wahlen Sie
den Meniipunkt Massenuntersuchung > Neu > Pool anlegen. Fiillen Sie die Felder im sich 6ffnenden
Assistenten aus und bestatigen Sie die Eingabe mit Weiter. Im zweiten Dialogfenster kdnnen Sie den Pool mit
Rohdaten von Personen fiillen. Markieren Sie hierfiir die Rohdaten auf der linken Seite und fligen Sie diese mit
der Schaltflache Als unbekannte Person hinzufiigen zu dem Pool hinzu. Stammt eine Rohdatendatei von einer
bekannten Person, konnen Sie fiir diese Rohdatendatei eine Probe und Person anlegen. Klicken Sie hierfiir in
die Spalte Probe hinter der Rohdatendatei und vervollstandigen Sie die Angaben im sich 6ffnenden

Assistenten. Diese Person kdnnen Sie anschliefend tber die Schaltfldche Hinzufiigen in den Pool iibernehmen.

Der Pool kann ebenfalls mit Personen gefiillt werden. Dazu muss das Anlegen des Pools abgeschlossen sein.
Markieren Sie den neu angelegten % Pool im - Navigator. Wahlen Sie im Kontextmenii die Option Neue
Person anlegen oder Personenpool fiillen (Personen). Folgen Sie den Anweisungen des sich 6ffnenden

Assistenten, um eine Person hinzuzufiigen.

Pool aus Stammb@umen anlegen:

Wahlen Sie eine Massenuntersuchung der Art Abstammungsanalyse aus und markieren Sie im = Navigator
den Unterordner £2% Pool 2. Wahlen Sie den Meniipunkt Massenuntersuchung > Neu > Pool anlegen. Folgen Sie
den Anweisungen des sich 6ffnenden Assistenten. Im Gegensatz zu dem Pool aus Einzelpersonen werden hier
die Personen familienweise entsprechend ihrer Rolle (z. B. Vater, véterlicher GroRvater, ..) in einem
Stammbaum zusammengefasst. Wenn ein Stammbaum fertig zusammengestellt ist, kann der nachste
Stammbaum Uber die Schaltfliche Stammbaum angelegt werden. Fiir jeden Stammbaum miissen Sie eine
Stammbaumbezeichnung sowie die Berechnung angeben. Wenn Sie alle Stammbaume angelegt haben,
benutzen Sie die Schaltflache Weiter. Es erscheint eine Ubersicht mit allen Stammb#umen. Bestétigen Sie die

Eingabe mit Fertig stellen.

3. ¥ Proben anlegen

Markieren Sie die Person, zu der Sie eine Probe hinzufligen mochten und wahlen Sie im Kontextmenii die

Option ¥ Neue Probe. Fiillen Sie die Felder im sich 6ffnenden Dialogfenster aus und bestitigen Sie die
Eingabe mit Fertigstellen. Die Probe erscheint nun als Unterknoten unter der Person, zu der sie angelegt wurde.

Wenn die Probe bereits in anderen Untersuchungen existiert, konnen Sie auch die Proben aus dieser anderen

Untersuchung importieren. Wahlen Sie dazu im Kontextmenii die Option ¥ Bestehende Probe hinzufiigen.



5.

6.

Untersuchungen

Hinweis: Sie konnen die Probe auch direkt im Anschluss an die Personenerstellung im selben Assistenten
anlegen. Driicken Sie dazu einfach Weiter anstelle von Fertigstellen, nachdem Sie die Personendaten

eingegeben haben.

Rohdaten zuordnen

Markieren Sie die ¥ Probe, zu welcher Sie Rohdaten hinzufiigen wollen. Wahlen Sie anschlieBend den

Meniipunkt Rohdaten > = Rohdaten einlesen und folgen Sie dem Importassistenten. Alternativ kénnen Sie

der Probe bereits eingelesene Rohdaten hinzufiigen. Offnen Sie dazu das Kontextmen, indem Sie mit der

rechten Maustaste auf die Probe klicken und wahlen Sie den Punkt == Importierte Rohdaten zuweisen.

ala
111 Genotypen zusammenstellen

. . . . A,
Markieren Sie T eine Person oder den #5 Genotyp einer Person, der als Unterknoten unter =% Pool > i

Person im - Navigator angezeigt wird und wahlen Sie im Kontextmeni den Meniipunkt atoi

Genotyp
zusammenstellen, indem Sie mit der rechten Maustaste auf eins der genannten Elemente klicken. Der
Assistent Genotyp zusammensetzen 6ffnet sich. Wahlen Sie die Rohdaten aus der Spalte Verfiigbar, aus denen
sich der Genotyp der Person zusammensetzen soll. Uber die Schaltfliche Hinzufiigen werden die
ausgewdhlten Rohdaten in die Spalte Ausgewdhlt Ubernommen und mit Fertigstellen fiir die
Zusammenstellung des Genotyps verwendet. Hinweis: Sie kdnnen nur den vollstdndigen Inhalt von Rohdaten

in den Genotyp iibernehmen; es ist nicht mdglich, einzelne Marker aus- oder abzuwahlen. Uberpriifen Sie bei

Unstimmigkeiten die Rohdaten und nehmen Sie gegebenenfalls in den Rohdaten Anderungen vor.

] Berechnung durchfiihren

Klicken Sie mit der rechten Maustaste auf den Unterordner & Massenauswertung und wahlen Sie den
Meniipunkt Neue Massenauswertung. Folgen Sie den Anweisungen des Berechnungsassistenten. Nach
Abschluss der Berechnungen wird das & Ergebnis im Ordner @ Massenauswertung gespeichert. Sie kdnnen

das Ergebnis jederzeit wieder einsehen.

8.3 Populationsstudie

1.

@ Populationsstudie anlegen

Klicken Sie auf die Schaltfliche % Populationsstudie in der Symbolleiste des Hauptfensters oder wahlen Sie
den Meniipunkt Populationsstudie > Neu > @ Populationsstudie. Fiillen Sie die Felder im sich 6ffnenden

Dialogfenster aus und bestéatigen Sie die Eingabe mit Fertigstellen. Die Untersuchung erscheint nun im =

Navigator.
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# Personen anlegen

Markieren Sie im - Navigator den Unterordner {87 personen in der neu angelegten Untersuchung und wahlen
Sie den Meniipunkt Populationsstudie > Neu > # Person. Fiillen Sie die Felder im sich 6ffnenden Dialogfenster

aus und bestétigen Sie die Eingabe mit Fertigstellen. Die Person erscheint nun im Unterordner {8 personen.

Alternativ kdnnen Sie auch existierende Personen aus anderen Untersuchungen importieren. Wahlen Sie dazu

den MenUpunkt Populationsstudie > Neu > # Bestehende Person hinzufiigen. Im sich &ffnenden Dialogfenster
kénnen Sie nun eine neue Person auswahlen. Wenn Sie nur die Kontaktdaten tibernehmen wollen, miissen Sie
die Person auswahlen. Wenn Sie zusatzlich zu den Kontaktdaten auch den Genotyp (Rohdaten und Probe)

tibernehmen mochten, miissen Sie die entsprechende Untersuchung auswahlen, die zu dieser Person gehart.

¥ Proben anlegen

Markieren Sie die Person, zu der Sie eine Probe hinzufligen mdchten, und wahlen Sie den Meniipunkt

Populationsstudie > Neu > ¥ Probe. Fiillen Sie die Felder im sich 6ffnenden Dialogfenster aus und bestitigen

Sie die Eingabe mit Fertigstellen. Die Probe erscheint nun als Unterknoten unter der Person, zu der sie angelegt

wurde und im Unterordner ¥ Proben.

Wenn die Probe bereits in anderen Untersuchungen existiert, konnen Sie auch die Proben aus dieser anderen

Untersuchung importieren. Wahlen Sie dazu im Kontextmenii oder {iber den Meniipunkt Populationsstudie >

Neu die Option ¥ Bestehende Probe hinzufiigen.

Hinweis: Sie konnen die Probe auch direkt im Anschluss an die Personenerstellung im selben Assistenten
erstellen. Driicken Sie dazu einfach Weiter anstelle von Fertig stellen, wenn die Personenerstellung

abgeschlossen ist.

== Rohdaten zuordnen

Markieren Sie die ¥ Probe, zu welcher Sie Rohdaten hinzufiigen wollen. Wenn Sie neue Rohdaten importieren

wollen, wahlen Sie den Meniipunkt Rohdaten > == Rohdaten einlesen und folgen Sie dem Importassistenten.

Alternativ konnen Sie bereits eingelesene Rohdaten zu der Probe hinzufiigen. Offnen Sie dazu das

Kontextmen, indem Sie mit der rechten Maustaste auf die Probe klicken und wahlen Sie den Punkt

Importierte Rohdaten zuweisen.

=] Berechnung durchfiihren

Die Berechnungen werden automatisch im Hintergrund durchgefiihrt. Um die berechneten Werte, Tabellen und
Diagramme anzuzeigen 6ffnen Sie den Unterordner &6 Marker und wahlen Sie den Marker Ihres Interesses aus
(Doppelklick). Die Ergebnisse werden im rechten Fenster gedffnet. Bitte beachten Sie, dass die Ergebnisse auf

drei Karteikarten (Allelfrequenzen, Genotypfrequenzen, Statistische Parameter) verteilt vorliegen.

O= .
o= Bericht erstellen
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Um einen Bericht zu einer Berechnung zu generieren klicken Sie mit der rechten Maustaste auf einen ﬁ

Marker im = Navigator und wahlen Sie im Kontextmeni die Option =l Neuer Bericht sowie den Berichtstyp.

Als Berichtstyp stehen die beiden Berichte Markerinfo und Markerstatistik der Populationsstudie zur Auswahl.

Chiméarismusuntersuchung

i} Chiméarismusanalyse anlegen

Klicken Sie auf die Schaltflche il Chimarismusuntersuchung in der Symbolleiste des Hauptfensters oder
wahlen Sie den Meniipunkt Chimérismusuntersuchung > Neu > i Chimarismusuntersuchung. Fiillen Sie die

Felder im sich 6ffnenden Dialogfenster aus und bestéatigen Sie die Eingabe mit Fertigstellen. Die Untersuchung

erscheint nun im = Navigator.
i Empfanger anlegen

Markieren Sie im Navigator den Unterordner i Empfanger in der neu angelegten Untersuchung und wahlen

Sie den Meniipunkt Chimarismusanalyse > Neu > t Person. Fiillen Sie die Felder im sich 6ffnenden

Dialogfenster aus und bestétigen Sie die Eingabe mit Fertig stellen. Die Person erscheint nun im Unterordner

i Empfanger.

Alternativ konnen Sie auch schon existierende Personen aus anderen Untersuchungen importieren. Wahlen Sie
dazu den Meniipunkt Chimarismusanalyse > Neu > # Bestehende Person hinzufiigen. Im sich 6ffnenden
Dialogfenster kdnnen Sie nun eine neue Person auswahlen. Wenn Sie nur die Kontaktdaten tibernehmen
wollen, miissen Sie die Person auswahlen. Wenn Sie zusatzlich zu den Kontaktdaten auch den Genotyp
(Rohdaten und Probe) iibernehmen mdchten, miissen Sie die entsprechende Untersuchung auswahlen, die zu

dieser Person gehort.
i Spender anlegen

Markieren Sie im - Navigator den Unterordner i Spender in der neu angelegten Untersuchung und wahlen

Sie den Meniipunkt Chimarismusanalyse > Neu > # Person. Filllen Sie die Felder im sich dffnenden

Dialogfenster aus und bestatigen Sie die Eingabe mit Fertigstellen. Die Person erscheint nun im Unterordner

i Spender.

Achtung: Bitte beachten Sie, dass pro Chimarismusanalyse nur ein i Spender und nur ein & Spender

angelegt werden konnen.

¥ Proben anlegen

Markieren Sie die # Person (Empfanger oder Spender), zu der Sie eine Probe hinzufiigen méchten und wahlen

Sie den Meniipunkt Chimérismusanalyse > Neu > ¥ Probe. Fiillen Sie die Felder im sich Gffnenden

Dialogfenster aus und bestéatigen Sie die Eingabe mit Fertigstellen. Die Probe erscheint nun als Unterknoten

unter der Person, zu der sie angelegt wurde und im Unterordner W Proben.
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In Abh&ngigkeit vom Transplantationsdatum wird die Probe fiir die Erstellung des Genotyps von Empfanger
und Spender (wenn das Entnahmedatum vor dem Transplantationsdatum liegt) bzw. fiir die Berechnung zur

Chimarismusauswertung (wenn das Entnahmedatum nach dem Transplantationsdatum liegt) verwendet.
Rohdaten zuordnen

Markieren Sie die Probe, zu welcher Sie Rohdaten hinzufiigen wollen. Wenn Sie neue Rohdaten importieren

= Rohdaten einlesen und folgen Sie dem Importassistenten.

wollen, wahlen Sie den Meniipunkt Rohdaten >

Alternativ kénnen Sie bereits eingelesene Rohdaten an die Probe anhangen. Offnen Sie dazu das Kontextmentj,

indem Sie mit der rechten Maustaste auf die Probe klicken, und wihlen Sie den Punkt == Importierte Rohdaten

Zuweisen.

Hinweis: Beim Import von fsa-Rohdaten fiir die Chimarismusanalyse sollte der Probentyp Mischspur verwendet
werden. Hier werden zwei bis sieben Allele pro Marker erwartet, wahrend bei Referenzproben nur ein oder zwei

Allel(e) pro Marker erwartet werden.

-] Berechnung durchfiihren

Klicken Sie mit der rechten Maustaste auf den Unterordner & Auswertungen und wahlen Sie im Kontextmenii

den Meniipunkt Chimarismusprobe analysieren.
Folgen Sie den Anweisungen des Berechnungsassistenten. Nach Abschluss der Berechnungen wird das =]

Ergebnis im Ordner@Auswertung gespeichert. Sie kdnnen sie jederzeit wieder einsehen.

Des Weiteren haben Sie die Mdglichkeit, den Verlauf der Transplantation/Chimarismusanalyse graphisch
darzustellen. Klicken Sie mit der rechten Maustaste auf den Unterordner & Auswertungen und wahlen Sie im
Kontextmenii den Meniipunkt Verlauf analysieren. Folgen Sie ebenfalls den Anweisungen des

Berechnungsassistenten.

O-- .
o= Bericht erstellen

Um einen Bericht zu einer Berechnung zu generieren, klicken Sie mit der rechten Maustaste auf das 2]

Ergebnis im £ Navigator und wahlen Sie im Kontextmenii die Option [El Neuer Bericht sowie den Berichtstyp.

Als Berichtstyp steht der Report zum Chiméarismusverlauf zur Auswahl.

8.5 Forensikuntersuchung

1.

{:h Forensikuntersuchung anlegen

191

Klicken Sie auf die Schaltflache t== Farensikuntersuchung in der Symbolleiste des Hauptfensters oder wahlen

Sie den Meniipunkt Forensik > Neu > it Forensikuntersuchung. Fiillen Sie die Felder im sich &ffnenden
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Dialogfenster aus und bestétigen Sie die Eingabe mit Fertigstellen. Die Untersuchung erscheint nun im .

Navigator.



2

Untersuchungen

# Personen anlegen

Markieren Sie im - Navigator den Unterordner {8 personen in der neu angelegten Untersuchung und wahlen
Sie den Meniipunkt Forensik > Neu > # Person. Fiillen Sie die Felder im sich 6ffnenden Dialogfenster aus und

driicken Sie Fertigstellen. Die Person erscheint nun im Unterordner {8 personen.

Alternativ kdnnen Sie auch schon existierende Personen aus anderen Untersuchungen importieren. Markieren
Sie im = Navigator den Unterordner # Personen und wahlen Sie den Meniipunkt Forensik > Neu > i
Bestehende Person hinzufiigen. Im sich 6ffnenden Dialogfenster kénnen Sie nun eine neue Person auswahlen.
Wenn Sie nur die Kontaktdaten tibernehmen wollen, missen Sie die Person auswahlen. Wenn Sie zuséatzlich zu
den Kontaktdaten auch den Genotyp (Rohdaten und Probe) ibernehmen mdchten, miissen Sie die

entsprechende Untersuchung auswahlen, die zu dieser Person gehort.
¥ Proben anlegen

Markieren Sie die Person, zu der Sie eine Probe hinzufiigen méchten und wahlen Sie den Meniipunkt Forensik >
Neu > ¥ Probe. Fiillen Sie die Felder im sich 6ffnenden Dialogfenster aus und bestétigen Sie die Eingabe mit
Fertigstellen. Die Probe erscheint nun als Unterknoten unter der Person, zu der sie angelegt wurde und im
Unterordner W Proben. Wenn die Probe bereits in anderen Untersuchungen existiert, kdnnen Sie auch die
Proben aus dieser anderen Untersuchung importieren. Wahlen Sie dazu im Kontextmenii oder {ber den
Meniipunkt ~ Forensikuntersuchung > Neu die Option ¥  Bestehende Probe hinzufiigen.
Hinweis: Sie konnen die Probe auch direkt im Anschluss an die Personenerstellung im selben Assistenten
anlegen. Driicken Sie dazu einfach Weiter anstelle von Fertigstellen, nachdem Sie die Personendaten

eingegeben haben.

Rohdaten zuordnen

Markieren Sie im - Navigator die Probe, zu welcher Sie Rohdaten hinzufiigen wollen. Wenn Sie neue Rohdaten

importieren wollen, wahlen Sie den Meniipunkt Rohdaten > == Rohdaten einlesen und folgen Sie dem
Importassistenten. Alternativ kdnnen Sie bereits eingelesene Rohdaten zu der Probe hinzufiigen. Offnen Sie

dazu das Kontextmendi, indem Sie mit der rechten Maustaste auf die Probe klicken und wahlen Sie den Punkt
= Importierte Rohdaten zuweisen.
Hinweis: Sie konnen nur den vollstandigen Inhalt von Rohdaten in den Genotyp iibernehmen; es ist nicht

maglich, einzelne Marker aus- oder abzuwahlen. Uberpriifen Sie bei Unstimmigkeiten die Rohdaten und nehmen

Sie gegebenenfalls in den Rohdaten Anderungen vor.
=] Berechnung durchfiihren

Um eine Berechnung durchzufiihren, markieren Sie im L= Navigator den Unterordner Auswertungen. Offnen
Sie mit der rechten Maustaste das Kontextmenii und wahlen Sie die Option Neue Auswertung und die

Identitdtswahrscheinlichkeit. AnschlieBend folgen Sie den Anweisungen des Berechnungsassistenten. Nach
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Abschluss der Berechnungen wird das ] Ergebnis im Ordner @ Auswertungen der Forensikuntersuchung

gespeichert. Sie kdnnen es jederzeit wieder einsehen.
=P
o= Bericht erstellen

Um einen Bericht zu einer Berechnung zu generieren, klicken Sie mit der rechten Maustaste auf eine 2]
Auswertung im £ Navigator und wahlen Sie im Kontextmenii die Option El Neuer Bericht sowie den
Berichtstyp  Identitdtswahrscheinlichkeit. ~ Berichte  kdnnen  auch  flir ~ einzelne  Personen
(Einverstandniserklarung, ~ Identitatsnachweis,  Ladung,  Probenentnahmeaufforderung),  Proben
(Probenbeschreibung, Elektropherogramm), Untersuchungen (Auftragsbestatigung) und Elektropherogramme

(Elektropherogramm) erstellt werden.
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9 Rohdatenanalyse

GenoProof® ist in der Lage, Rohdaten verschiedener Formate einzulesen und auszuwerten. Folgende Rohdatenformate

werden von GenoProof® unterstiitzt:

ABI FSA/HID-Dateien

Exportformate der Qualitype-Software
ABI GeneScan®-Exportdateien

ABI Genotyper®-Exportdateien

ABI GeneMapper®-Exportdateien

Excel-Dateien eines definierten Formats

Seit GenoProof® 2.2 ist die fsa-Rohdatenverarbeitung grundlegend iiberarbeitet und beziiglich ihrer Bedienbarkeit,

Robustheit und Geschwindigkeit optimiert worden. Mit der sogenannten EasyRead-Technologie gelingt es, nahezu jede

fsa-Datei ohne jegliche manuelle Anpassung von Einstellungen einzulesen. Insbesondere Probleme beim Zuweisen des

Langenstandards und der Leiterkalibrierung werden dadurch signifikant verringert.

9.1

Import von Rohdaten

Rohdaten konnen aus Dateien importiert werden. Dabei ist es auch mdglich, ganze Platten (z.B. 96-well-Platten) auf

einmal einzulesen. Es gibt zwei Moglichkeiten eine Importfunktion aufzurufen:

9.2

Markieren Sie eine Probe und wahlen Sie den Meniipunkt Rohdaten > == Rohdaten einlesen. Die Rohdaten
werden dann nach dem Import automatisch der ausgewahlten Probe zugewiesen. Dies kann auch wahrend
dem Anlegen der Probe geschehen.

Wahlen Sie die Importfunktion im Meni Rohdaten > == Rohdaten einlesen ohne vorher eine Probe zu
markieren. Die Rohdaten werden dann keiner Probe zugewiesen. Sie konnen die Zuweisung stattdessen

nachtrdglich von Hand vornehmen.

Import von Rohdaten aus .fsa Dateien

Wahlen Sie den Meniipunkt Rohdaten > == Rohdaten einlesen in der Menileiste des Hauptfensters. Falls die
Rohdaten nach dem Import automatisch einer Probe zugewiesen werden sollen, markieren Sie zuvor die

gewlinschte Probe.

Der Importassistent &ffnet sich. Wahlen Sie das Rohdatenformat ABI FSA/HID aus und driicken Sie Weiter.
Hinweis: Der Link Standardformat festlegen bringt Sie zu den Benutzereinstellungen. Dort konnen Sie festlegen,

welches Rohdatenformat standardmaRig beim Offnen des Assistenten ausgewahlt sein soll.

Die zweite Seite des Assistenten 6ffnet sich. Driicken Sie die Schaltflache Datei hinzufiigen in der Mitte des
Assistenten (Bereich 2), markieren Sie die Dateien, die Sie importieren wollen, und driicken Sie Offnen. Die

ausgewahlten Dateien erscheinen nun in der Tabelle (Bereich 3).
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 Rehdaten importieren =n =R
Rohdatenauswahl
E\A ]
Bitte legen Sie die Eigenschaften fir die zu importierenden Dateien fest.
Eigenschaften
Lauf 10.06.2014 18:01:05 Auswertungsmethode | EasyRead -] | Bearbeiten... |
Probentyp lRe‘Ferenzprobe '] Allelleiter
Lingenstandard [Biotype SST-ROX 50-450bp - 1.
Testkit lBiotype MNonaplex Q5 V]
[ Datei hinzufigen... ] [ Datei entfernen ] [ Alle auswahlen ] IAuf Auswahl anwenden Abwarts fallen [] Mehrere-Leitern-Lagik T 2.
Datei Probenty;l Kommentar  Testkit Langenstandard Auswertungsmethode  Allelleiter
I E ALM_MO3 05-12 3fsa Allelleiter Biotype Nonaplex Q5 Biotype S5T-ROX 50-450bp EasyRead H
G32_PersonA_M33plusfsa  Referenzprobe Biotype Nonaplex Q5 Biotype 55T-ROX 50-450bp EasyRead ALM_M33_05-12.3.fsa
G32_PersonB_M93plusfsa  Referenzprobe Biotype Monaplex Q5 Biotype 55T-ROX 50-450bp EasyRead ALM_M33_05-12.3.fsa 3
G32_PersonC_M33plusfsa  Referenzprobe Biotype Monaplex Q5 Biotype S5T-ROX 50-450bp EasyRead ALM_M33_05-12.3.fsa -
(G32_Spur2_M33plus.fsa Referenzprobe Biotype Monaplex Q5 Biotype 55T-ROX 50-450bp EasyRead ALM_M33_05-12.3.fsa

< Zurick H Weiter >

Fertigstellen Abbrechen

Abbildung 22: Rohdatenimport

4

Legen Sie die Parameter fiir die Auswertung der Rohdaten fest. Dazu miissen Sie die gewiinschten Rohdaten in
der Tabelle (Bereich 3) markieren und mit Hilfe der Textfelder und Auswahllisten im Bereich Eigenschaften
(Bereich 1) alle Parameter wie gewiinscht einstellen. AnschlieBend driicken Sie die Schaltflache Auf Auswahl

anwenden (Bereich 2).

Lauf: Anhand der Laufnummer bestimmt das System, welche Allelleitern, Proben und Kontrollen
zusammengehoren. Die Laufnummer ist zudem ein mdgliches Kriterium fiir die Suche nach Rohdaten. Alle
Rohdaten, die aus fsa-Dateien importiert werden, miissen eine Laufnummer haben. Wenn Sie keine
Laufnummer eintragen, setzt das Programm automatisch einen Zeitstempel als Laufnummer ein.

Hinweis: Pro Import kann nur eine Laufnummer vergeben werden.

Probentyp: Hier geben Sie an, ob es sich bei den Rohdaten um eine Allelleiter, Positivkontrolle, Negativkontrolle,
Referenzprobe oder Mischspur handelt.
Die Auswahl hat Einfluss auf die Qualitatssicherungsfunktionen und die Kalibrierung der Rohdaten.
Langenstandard: Der Langenstandard, mit welchem das Size Calling der Rohdaten vorgenommen werden soll.
Zur Auswahl stehen alle Langenstandards, die in den Referenzdaten hinterlegt sind.

Auswertungsmethode:  Die  Auswertungsmethoden fiir die  Rohdatenauswertung sind in  den
Benutzereinstellungen hinterlegt.

Sie konnen die Auswertungsmethode einsehen und dndern. Driicken Sie dazu die Schaltflache Bearbeiten
neben dem Textfeld Auswertungsmethode. Beachten Sie aber, dass alle Anderungen hier nur fiir diesen Import

gelten. Dauerhafte Anderungen miissen in den Benutzereinstellungen vorgenommen werden.
EasyRead-Technologie

Mit GenoProof® Version 2.2 wurde die fsa-Rohdatenverarbeitung grundlegend iiberarbeitet und beziglich
ihrer Bedienbarkeit, Robustheit und héheren Geschwindigkeit optimiert. Mit der sogenannten EasyRead-

Technologie gelingt es, nahezu jede fsa -Datei ohne jegliche manuelle Anpassung von Einstellungen
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einzulesen. Insbesondere Probleme beim Zuweisen des Langenstandards und der Leiterkalibrierung werden

dadurch signifikant verringert.

Test Kit: Das Test Kit, mit welchem das Allele Calling der Rohdaten vorgenommen werden soll. Zur Auswahl
stehen alle Test Kits, die in den Referenzdaten hinterlegt sind.

Allelleiter: Die Allelleiter, anhand welcher die ausgewahlten Rohdaten kalibriert werden sollen. In bestimmten
Fallen, z.B. wenn Sie die Allelleiter als letztes definieren oder wenn Sie die Mehrere-Leitern-Logik aktiviert haben,
wird den Rohdaten automatisch eine Allelleiter zugewiesen.

Mehrere-Leitern-Logik: Wenn Sie das Kontrollkdstchen Mehrere-Leitern-Logik (Bereich 2) markieren, wird allen

Proben automatisch die nachst hoher stehende Allelleiter in der Tabelle zugewiesen.

Wenn Sie eine andere Allelleiter verwenden wollen oder die Allelleiter nicht automatisch gesetzt worden ist,
konnen Sie die Allelleiter auch manuell auswahlen.

Klicken Sie dazu auf die Schaltfliche Suchen neben dem Textfeld Allelleiter. Hier stehen nun alle Allelleitern zur
Auswahl, die innerhalb der letzten sieben Tage verandert und mit demselben Test Kit ausgewertet worden sind,
sowie alle Proben, die momentan als Allelleiter gesetzt sind. Wahlen Sie die gewiinschte Allelleiter aus und

driicken Sie OK.

Nachdem Sie alle Einstellungen vorgenommen haben, starten Sie den Import, indem Sie auf Weiter driicken. Die

nachste Seite des Assistenten gibt Ihnen einen Uberblick dariiber, ob das Size Calling bzw. das Allele Calling der

importierten Leitern die Qualitatsanforderungen erfiillen (") oder nicht (X).

Bitte beachten Sie, dass die Parameter, die Sie eingestellt haben (insbesondere die Auswertungsmethoden) die
Qualitdt der Leiter beeinflussen konnen. Bei schlechter Leiterqualitdit kann es sich daher lohnen, die
Auswertungsmethode bzw. deren Parameter Zu Uberpriifen.
Sie kénnen Allelleitern nach dem Import bearbeiten oder den Rohdaten nachtréglich eine andere Allelleiter

zuweisen. Das Allele Calling fiir die entsprechenden Rohdaten wird dann neu durchgefiihrt.

Driicken Sie Weiter. Die nachste Seite des Assistenten gibt Ihnen einen Uberblick dariiber, ob die importierten

Positiv- und Negativkontrollen die Qualitatsanforderungen erfiillen (") oder nicht (X).

Driicken Sie auf Fertigstellen. Wenn eine Kontamination vorliegt, zeigt die ndchste Seite des Assistenten die
Ergebnisse der Kontaminationskontrolle. Driicken Sie OK, um mit dem Import fortzufahren oder Abbrechen, um

den Assistenten zu schliefen und die Rohdaten nicht zu importieren.

Falls Sie den Import von einer Probe aus gestartet haben, erscheint nun der Assistent Genotyp
zusammenstellen. Stellen Sie den Genotyp zusammen und driicken Sie 0K, um die Rohdaten direkt in den
Genotyp der entsprechenden Person zu iibernehmen. Wenn Sie Abbrechen driicken, werden die Rohdaten zwar

der Probe zugewiesen, die Informationen aber nicht zum Personengenotyp hinzugefigt.

Der Import ist nun abgeschlossen.
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9.3 Import von Rohdaten aus vorbearbeiteten Dateien
(GeneScan®-, GenoTyper®- oder GeneMapper®-Exportdateien)

1. Wahlen Sie den Meniipunkt Rohdaten > == Rohdaten einlesen in der Meniileiste des Hauptfensters. Falls die
Rohdaten nach dem Import automatisch einer Probe zugewiesen werden sollen, markieren Sie zuvor die
gewdiinschte Probe.

2. Der Importassistent 6ffnet sich. Wahlen Sie das gewiinschte Rohdatenformat und driicken Sie Weiter.

3. Die zweite Seite des Assistenten 6ffnet sich. Driicken Sie die Schaltflache Durchsuchen neben dem Textfeld
Datei, markieren Sie die Datei, die Sie importieren wollen und driicken Sie Offnen.

4. Wenn Sie in Schritt 2 ABI GeneScan® oder ABI GeneMapper® (nur Peaks) ausgewahlt haben, miissen Sie ein
Test Kit angeben. Zur Auswahl stehen alle Test Kits, die in den Referenzdaten hinterlegt sind.

2 Rohdaten importieren ?@

Rohdatenauswahl

Bitte Quelldatei auswihlen.

Datei™;  G:\Development\Products\GenoProof\GeneScan\DNAZ-1ng bt

Testkit™:

Biotype Chimera ']

STR-Profil suchen:

Auswahlen STR-Profil Fehler

Profil 1

Weiter > Fertigstellen ] [ Abbrechen

Abbildung 23: Import von GeneScan®-Dateien

5.

Jetzt erscheint in der Tabelle unten im Assistenten eine Liste der aus der Datei ausgelesenen STR-Profile.

Markieren Sie die Kontrollkastchen der STR-Profile, die Sie importieren wollen.

Starten Sie den Import, indem Sie auf Fertigstellen driicken. Wenn eine Kontamination vorliegt, zeigt die
nachste Seite des Assistenten die Ergebnisse der Kontaminationskontrolle. Driicken Sie OK, um mit dem Import

fortzufahren oder Abbrechen, um den Assistenten zu schlieBen und die Rohdaten nicht zu importieren.

Falls Sie den Import von einer Probe aus gestartet haben, erscheint nun der Assistent Genotyp
zusammensetzen. Stellen Sie den Genotyp zusammen und driicken Sie 0K, um die Rohdaten direkt in den
Genotyp der entsprechenden Person zu iibernehmen. Wenn Sie Abbrechen driicken, werden die Rohdaten zwar

der Probe zugewiesen, die Informationen aber nicht zum Personengenotyp hinzugefigt.

Der Import ist nun abgeschlossen.
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9.4 =& Import von Rohdaten aus Excel-Dateien

1. Wahlen Sie den Meniipunkt Rohdaten > == Rohdaten einlesen in der Meniileiste des Hauptfensters. Falls die
Rohdaten nach dem Import automatisch einer Probe zugewiesen werden sollen, markieren Sie zuvor die
gewlinschte Probe.

2. Der Import-Assistent 6ffnet sich. Wahlen Sie Excel als das gewiinschte Rohdatenformat und driicken Sie
Weiter.

3. Die zweite Seite des Assistenten 6ffnet sich. Driicken Sie die Schaltflache Durchsuchen neben dem Textfeld
Datei markieren Sie die Datei, die Sie importieren wollen, und driicken Sie Offnen.

 Rohdaten importieren = @
Rohdatenauswahl

Bitte Quelldatei auswihlen.

Datei™

STR-Profil suchen:

G\Development\Products\GenoProof\Example Excel Import.xls

Auswihlen STR-Profil Fehler
Profil 1

[ Profil 2
Profil 3

[ Profil 4

[ Profil 5

Weiter = Eertigstellen H Abbrechen

Abbildung 24: Import von Excel-Dateien

4

Jetzt erscheint in der Tabelle unten im Assistenten eine Liste der aus der Datei ausgelesenen STR-Profile.

Markieren Sie die Kontrollkastchen der STR-Profile, die Sie importieren wollen.

Starten Sie den Import, indem Sie auf Fertigstellen driicken. Wenn eine Kontamination vorliegt, zeigt die
nachste Seite des Assistenten die Ergebnisse der Kontaminationskontrolle. Driicken Sie OK, um mit dem Import

fortzufahren, oder Abbrechen, um den Assistenten zu schlieBen und die Rohdaten nicht zu importieren.

Falls Sie den Import von einer Probe aus gestartet haben, erscheint nun der Assistent Genotyp
zusammensetzen. Stellen Sie den Genotyp zusammen und driicken Sie OK, um die Rohdaten direkt in den
Genotyp der entsprechenden Person zu iibernehmen. Wenn Sie Abbrechen driicken, werden die Rohdaten zwar

der Probe zugewiesen, die Informationen aber nicht zum Personengenotyp hinzugefiigt.

Der Import ist nun abgeschlossen.
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9.5 Elektropherogramm

Das Elektropherogramm dient zur graphischen Darstellung der analysierten Rohdaten.

Markieren Sie die gewiinschte Probe bzw. Rohdaten im - Navigator. Offnen Sie das Kontextmenii (rechte Maustaste)
und wahlen Sie den Meniipunkt Elektropherogramm-Darstellung. Ein Doppelfenster 6ffnet sich. Es besteht aus der
graphischen Darstellung des Elektropherogramms sowie der zugehdrigen Fragmenttabelle bzw. Genotyp-Ubersicht (auf

zwei eigenen Registerkarten im unteren Bereich).

ALM_M93_05-12.3 fsa 03.03.2009 10:53:41
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Abbildung 25: Darstellung des Elektropherogramms einer Allelleiter

Das Elektropherogramm zeigt alle Fragmentpeaks in den jeweiligen Farbpanels. Es werden aulerdem die jeweiligen
Marker sowie alle Allele, die in der Allelleiter des Markers enthalten sind, angezeigt. Das Elektropherogramm bietet eine

Vielzahl von Darstellungsmdglichkeiten, auf die mittels Schaltflachen-leiste zugegriffen werden kann.

At~ BEE QMO+t e QAQAHEL I JiGD
Abbildung 26: Schaltflachen des Elektropherogramms

= ALL (Alle Artefakte), ST (Stutter), SH (Shoulder), OL (Off-ladder), SO (spectral overlap), TRI (3-Band- R,
Muster), OS (Off-scale): Aktiviert oder deaktiviert jeweils den Filter fiir den entsprechenden Artefakityp. g
Wenn der Filter fiir einen Artefakttyp aktiviert ist, werden Peaks, fiir die dieser Artefakttyp festgestellt sh

wurde, keine Allele mehr zugewiesen. Je nach Vorgaben in den Benutzereinstellungen werden die ot

™

= ALL < = Diagramm und Tabelle synchronisieren: Ubernimmt die Anderungen (zB. infolge der gg

entsprechenden Peaks auch in den Panels als entsprechendes Artefakt gekennzeichnet.

Aktivierung von Artefaktfiltern) des Elektropherogramms in die Fragmenttabelle. Erst nach dem Driicken dieser

Schaltflache, wirken sich die Anderungen beim Speichern aus. Somit konnen erst verschiedenste
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Filtereinstellung probiert werden und wenn das gewiinschte Ergebnis erzielt wurde, durch Driicken dieser

Schaltflache das Ergebnis {ibertragen und spater gespeichert werden.

8= Blaues/Griines/Gelbes/Rotes/Lila/Oranges Panel; Blendet das entsprechende Panel
ein- oder aus.

Hinweis: Die Mdglichkeit fiir das orangefarbene Panel besteht dabei nur fiir 5-Farben-Kits, Lila nur fiir 6-Farben-
Kits.

(@ Name iiber jedem Panel anzeigen: Aktiviert/Deaktiviert die Anzeige der Panelnamen tiber jedem Panel.

fill Allelbins ein-/ausblenden: Wenn Rohdaten aus fsa- oder hid-Dateien eingelesen wurden, werden Allelbins
durch graue, senkrechte Streifen dargestellt. Die Anzeige kann durch die Schaltflache Al Allelbins ein-
/ausblenden aktiviert oder deaktiviert werden.

A~ Baseline ein-/ausblenden: Blendet die Baseline ein bzw. aus.

A cursor ein-/ausblenden: Aktiviert/Deaktiviert die Anzeige des vertikalen und horizontalen Cursors wenn sich

die Maus in einem Panel befindet.
K2 Peakinformationen ein-/ausblenden: Peaks sind standardmaBig mit den ihnen zugewiesenen Allelen

gekennzeichnet. Sie kdnnen sich aber mithilfe der Schaltflache I peakinformationen ein-/ausblenden auch

noch weitere Informationen wie Peakhdhe, Fragmentlange o.4. in beliebigen Farben anzeigen lassen.

« VergroBern: In das Elektropherogramm hineinzoomen (klicken Sie alternativ in das Elek-tropherogramm
und ziehen Sie die Maus bei gedriickter Taste nach rechts).

= Verkleinern: Aus dem Elektropherogramm herauszoomen (klicken Sie alternativ in das Elektropherogramm
und ziehen Sie die Maus bei gedriickter Taste nach links).

& 7ur Anfangsskalierung zuriickkehren: Zur Komplettdarstellung zuriickkehren.

i Gleiche Y-Skalierung: Aktiviert/deaktiviert die Vereinheitlichung der RFU-Skalen aller Panels.

< 7uriicksetzen: Macht die letzte Aktion riickgangig.

Bearbeiten der Elektropherogramme

Die im Elektropherogramm dargestellten Fragmente kénnen editiert werden:

1.

2

Sie markieren einen Peak, indem Sie entweder mit der linken Maustaste auf diesen klicken oder die

entsprechende Zeile in der Fragmenttabelle auswahlen.

Im Panel konnen Sie mit der rechten Maustaste folgendes Kontextmenii 6ffnen:

Allelzuweisung bearbeiten

Allelezuweisung entfernen
v Referenzallel

Hornozygok

Abbildung 27: Kontextmenii des Elektropherogramms
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Die gleichen Mdglichkeiten stehen Ihnen auch in der Fragmenttabelle (Allelzuweisungen bearbeiten und

entfernen) und der Genotyptabelle (Referenzallel, Homozygot) zur Verfligung.

Alle Anderungen miissen gespeichert werden, bevor Sie vom System {ibernommen werden. Wahlen Sie dafiir

den Meniipunkt Datei > Speichern in der Mendileiste oder benutzen Sie das Tastenkdirzel Strg+S.

Bearbeiten des Langenstandards

Wenn Sie das Size Calling einer Probe bearbeiten wollen, markieren Sie die entsprechenden == Rohdaten im

= Navigator und wahlen Sie den Meniipunkt Size Calling-Darstellung im Kontextmenii (rechte Maustaste).
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Abbildung 28: Darstellung des Langenstandards

2. Ein Fenster mit dem Referenzfarbpanel und der erstellten Regressionsgeraden wird gedffnet. Darunter

erscheint eine Tabelle mit den gefundenen Fragmentpeaks der Referenzfarbe.

Zum Andern der GroRenzuordnung eines Peaks klicken Sie auf den Peak im Elektropherogramm. Die

entsprechende Zeile in der Fragmenttabelle wird automatisch ausgewahit.
Es kann dem Peak nun ein neuer Wert zugeordnet oder dieser aus dem Langenstandard entfernt werden.

Wenn Sie den Langenstandard der Probe verandert haben, missen Sie diesen verdnderten Standard

abspeichern (Mentipunkt Datei > Speichern oder Strg+S).
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0.5.3 Fragmenttabelle

Zu jedem Elektropherogramm gehort eine Fragmenttabelle. Sie enthdlt detaillierte Informationen zu jedem Peak

(Fragment) eines Elektropherogramms: Qualitat, GroRe, Artefakte...

Fragmente |Genntyp|
Qualitat Datenpunkt | Allel Marker Grife Flache Hihe manuell ... Kommentar = Stutter | Shoulder Triband Offladder | Offscale | Spectral Owerlap MPH P A 3%
X e 60,22 9391 239 v v v X v v v v w
X 3267 76,18 1675 259 v v v X v v v v
X 3276 714 ELz 1560 v v v X v v v v
v 3512 % AM 103,34 6539 1183 v v v v v v v v =
X 3555 108,36 1441 254 v v v X v v v v
v 3564 ¥ A 09,42 10420 1903 v v v v v v v v
v 3892 19.2  FGA 145,09 639 1199 v v v v v v v v
X 4064 165,11 2369 431 X v v v v v v )
v 4098 252 FGA 172,26 28185 4750 v v v v v v v v
X 4567 743,14 2818 471 X v v v v v v v
v 4582 245,02 1669 243 v v v v v v v v
v 4698 152 SE33 247,02 40187  59& v v v v v v v v
X 4836 264,24 15765 2290 v v v X v v v v
. v ceen  ameen ane ane 1 N N 1 1 v 1 | N 5 ~i

Abbildung 29: Die Fragmenttabelle

9.54 Genotyptabelle

Zu jedem Elektropherogramm gehdrt eine Genotyptabelle, die auf einer eigenen Registerkarte zu finden ist. Sie enthalt

weitere Informationen zum Genotyp der Probe.

| Fragments | Genotyp |
IMarker &llel Referenz Harazygat Manuell
(i am % [ nein
{8 ¥ ] nein
@Brcn 19.2 O ] nein
ABrcn 5.2 [ nein
533 sz 4 . e

Abbildung 30: Die Genotyptabelle

9.6 Panel-Ansicht

Die Panel-Ansicht dient zum graphischen Vergleich von Rohdaten. Zum Offnen der Panel-Darstellung markieren Sie die

entsprechenden == Rohdaten im - Navigator und 6ffnen den Meniipunkt Panel-Darstellung im Kontextmenii (rechte

Maustaste).

In der Panel-Darstellung ist die Skalierung fiir alle Panels gleich, d.h. alle Koordinatensysteme werden immer um den
gleichen Faktor vergroBert, verkleinert und verschoben und zeigen immer denselben Fragmentlangen- und RFU-Bereich
an wenn in den Benutzervorgaben unter Elektropherogramm > Achsen die Checkbox ,Benutze standardmiRig eine

einheitliche RFU-Skala fiir alle Panele” ausgewahlt ist.
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10 Biostatistik

Die detaillierten Hintergrundinformationen zu den einzelnen Berechnungen konnen Sie dem Theoriehandbuch

entnehmen. Folgende Berechnungen werden angeboten:

Abstammungsuntersuchung:

Vaterschaftstest mit Eltern

Vaterschaftstest mit miitterlichen GroBeltern
Vaterschaftstest mit vaterlichen GroReltern
Vaterschaftstest mit beiden GroRelternpaaren
Avuncularindex

Komplexe Verwandtschaftsanalyse
Mutterschaftstest mit Eltern
Mutterschaftstest mit miitterlichen GroBeltern
Mutterschaftstest mit vaterlichen GroBeltern
Mutterschaftstest mit beiden GroRelternpaaren
Verwandtschaftsanalyse (nach Weir)

Test auf Monozygotie (nach Nyholt, 2006)
X-chromosomaler Vergleich

Y-chromosomaler Vergleich

Hinweis: Bei Vaterschaftstest sowie Mutterschaftstest konnen Nullallele und Subpopulationen mit in die Berechnungen

einflieBen. Ebenso konnen Mutationsraten bei Vater- und Mutterschaftstests (auch mit GroBeltern) in den Berechnungen

beriicksichtigt werden. Dafiir stehen folgende Mutationsmodelle zur Verfligung: AABB-Modell, RFLP-Modell sowie Step-

Modell.

Fir Komplexe Verwandtschaftsanalysen kdnnen mehr als 2 Hypothesen formuliert werden. Die Komplexe

Verwandtschaftsanalyse kann fiir autosomale als auch fiir X- und Y-chromosomale Marker durchgefiihrt werden. Fiir die

Beriicksichtigung von Mutationen stehen auch hier verschiedene Mutationsmodelle zur Verfiigung: Step-Modell, gleiche

Mutationswahrscheinlichkeiten sowie sinkende Mutationswahrscheinlichkeiten mit steigender Schrittweite.

Massenuntersuchung:

Verwandtschaftsanalyse

Vaterschaftstest

Vaterschaftstest mit miitterlichen GroReltern
Vaterschaftstest mit vaterlichen GroReltern
Grofelterntest zum Nachweis der Vaterschaft
Mutterschaftstest

Mutterschaftstest mit miitterlichen GroReltern

Mutterschaftstest mit vaterlichen GroReltern
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= (GroRelterntest zum Nachweis der Mutterschaft

Populationsstudie:

Neben den Allelfrequenzen werden folgende statistische Parameter berechnet:

= Polymorphic Information Content (PIC) nach Guo und Elston (1999)
= Homozygotie (h)

= Heterozygotie (HET)

= Power of Exclusion

= Paternity Index (PI)

= Power of Discrimination (PD)

= Hardy-Weinberg-Gleichgewicht

= Kombinierter Paternity Index

= Kombinierte Power of Discrimination

= Kombinierte Power of Exclusion

= Mean Paternity Exclusion Chance (MEC) nach Kriiger
Chiméarismusanalyse:

= Prozentuales Verhiltnis des Genotyps von Spender und Empfanger im Spendergenotyp
Forensikuntersuchung:

= Berechnung der Identitatswahrscheinlichkeit
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11 Berichterstellung

GenoProof® ermdglicht dem Nutzer die Definition einer Vielzahl von Berichtsvorlagen. Die Definition der Berichtsvorlagen

kann nur vom Laborleiter durchgefiihrt werden.

11.1 Erstellen einer Berichtsvorlage

1. Offnen Sie den Meniipunkt Extras > o= Berichtsvorlagen im Hauptmenii. Es 6ffnet sich ein Ubersichtsbaum mit

allen unterstiitzten Berichtstypen auf der rechten Seite.

. . . o . : O .
2. Um eine neue Berichtsvorlage zu erstellen, markieren Sie einen Berichtstyp im Fenster o= Vorlagen und wahlen

Sie den Meniipunkt = Vorlage erstellen im Kontextmenii (rechte Maustaste).

3. Im sich &ffnenden Dialogfenster geben Sie bitte den Namen und optional eine kurze Beschreibung fiir die

Berichtsvorlage an und bestétigen Sie die Eingabe mit der Schaltflache Fertigstellen.

4. Ein neues Fenster, welches die Details zur Berichtsvorlage enthalt, 6ffnet sich. Das Fenster verfiigt iber zwei
Registerkarten - = Allgemeines und oo Layout (am unteren Seitenrand). Es wird ein Vorschlag fiir das

Layout fiir jede der einzelnen Berichtskategorien angeboten.

5. Auf der Registerkarte éo Layout kann die Berichtsvorlage gegliedert und die einzelnen Bausteine bearbeitet
werden. Dabei finden Sie auf der linken Seite eine Auflistung der Bausteine, die bereits in der Berichtsvorlage

enthalten sind; die Reihenfolge der Bausteine entspricht dabei der Reihenfolge im Bericht.

6. Am unteren Rand der Bausteinliste finden sie fiinf Schaltflachen. Durch Driicken der Schaltflache = Plus wird
ein Auswahlfenster mit den zur Verfligung gestellten Bausteinen gedffnet. Hier lassen sich z.B. auch
Freitextbausteine (die Platzhalter verwenden konnen) hinzufiigen. Mit Hilfe der Schaltflache = Minus I6schen
Sie den selektierten Baustein aus der Berichtsvorlage. Mit den Pfeilen 0 hoch und ** runter kénnen Sie den

selektierten Baustein in der Berichtsreihenfolge nach oben oder unten verschieben.

7. Speichern Sie die Vorlagen, um lhre Anderungen dauerhaft zu tibernehmen.



Berichterstellung

Berichtsbausteine Detailinformationen

Dokumentengigenschaften Mame: ‘ Freier Text |

Fusarmmengesetzte Uberschrift

TR Cornertar |

Personendaten ,

Freier Text Beschrelbung! | pieser Baustein erméglicht es Thnen, belisbigen Text in Thren Bericht zu dibernehmen, Der Text kann formatisrt und mit diversen

Ergebristabels Platzhaltern versehen werden. Die Werte Fir die Platzhalter stammen aus der Datenbank,

Freier Text

Zeilenabstand

Unterschrift
Position: ‘ 3 |
Uberschrift: ‘ |
Text:

Probe

Zur Erstellung der statistischen Verwandtschaftsanalyse wurden folgende Proben verwendet

‘erfiigbare Platzhalter

a-priori-wahrscheinlichkeit - [aprioriProbabilityResult]
Pradikat - [attributeResult]

CEM - [combinedEssenMoellerResult] I |
CPE - [combinedPaternityExclusionResult]

CFI - [combinedPaternityIndexResult]

Aktuelles Datum - [currentDate]

Hausnummer des Auftrangebers - lcustomerHousenunber ]

>

Einfiigen

£

(= =) %] 3] 2]

#] Allgemeines | &% Layout

Abbildung 31: Bearbeiten eines Berichtsbausteines

11.2 Direktdruck

Der Inhalt aller Fenster kann auch direkt gedruckt werden. Nutzen Sie dafiir die Schaltflache E=J Drucken in der
Symbolleiste des Hauptfensters oder die Tastenkombination Strg+P. Der Inhalt des aktiven Fensters wird dann direkt an

eine Druckvorschau weitergeben, aus der heraus er gedruckt werden kann.




Benutzereinstellungen

12 Benutzereinstellungen

Standardeinstellung von GenoProof® kénnen in den Benutzervorgaben angepasst werden. Dabei konnen allgemeingiiltige

Einstellungen in der Regel nur vom Laborleiter vorgenommen werden. Die Benutzervorgaben sind fiir jeden Nutzer unter

dem Meniipunkt Extras > Benutzervorgaben zu erreichen.

Nachfolgend wird eine Auswahl an Einstellungsmdglichkeiten beschrieben.

Elektropherogramm: Hier kann die Darstellung des Elektropherogramms angepasst werden. Diese Optionen
umfassen u. a. das Anzeigen eines Cursors, die Darstellung von Baseline und Allele-Bins, Inhalt, Schriftart und -
groRe der Peaklabels und die Maustastenbelegung fiir Operationen innerhalb der Koordinatensysteme. Diese
Einstellungen kann jeder Nutzer fiir sich individuell definieren.

Artefakt-Filter. Auf der Registerkarte Filtereinstellungen kdnnen Sie mit Hilfe der Kontrollkdstchen In
Zusammenfassung die Artefaktfilter definieren, die in der Elektropherogramm-Darstellung unter der
Filterschaltflache ALL zusammengefasst sein sollen. In der Spalte Freigabe legen Sie fest, welche Artefakttypen
tberhaupt auswahlbar sein sollen, wahrend Sie mit Label anzeigen bestimmen, dass Peaks des betreffenden
Artefakttyps entsprechend gekennzeichnet werden sollen.

Rohdatenimport > Auswertungsmethode: Hier konnen Parameter fiir Size Calling, Allele Calling und
Peakdetektion  zusammengestellt und  bestehende  Zusammenstellungen  (Methoden) angepasst
werdenAchtung: Die gewahlten Auswertungseinstellungen beeinflussen die Qualitat einer eingelesenen Probe
sowie den Speicher- und Geschwindigkeitsbedarf erheblich. Falls bei eingelesenen Proben das Size Calling
unzureichend verlaufen ist, kann haufig die erneute Auswertung mit verdnderten Auswertungseinstellungen
Abhilfe schaffen.

Kontaminationskontrolle: GenoProof® kann eingelesene Rohdaten mit STR-Profilen abgleichen und so auf
eventuelle Kontaminationen hinweisen. Wie streng die Kontrolle sein soll und ob diese automatisch
durchgefiihrt werden soll, kann hier festgelegt werden.

Export: Hier konnen verschiedene Profile fiir den Export von Daten angelegt und bearbeitet werden. Die Profile
umfassen neben dem Ausgabeformat die Inhalte der Exportdatei sowie bestimmte formale Aspekte.
Abstammungsauswertung: An dieser Stelle konnen Standardwerte fiir die einzelnen Berechnungen angegeben

werden, die eingesetzt werden, wenn keine individuellen Werte vorliegen.
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ol Benutzervorgaben

| | Abstammungsauswertung

Artefakterkennung Maximale Anzahl an Ausschlusskonstellationen (Yoreinstellung): —j
artefaktfiker
Berichte
Bevorzugte Testkits A-Priari-Wahrscheinlichkeit (Yoreinstellung): | 0,5
Drucken Allelfrequenz Fir unbekannte Allele

Elektropherogramm (%) Feste Frequenz

Export
kontaminationskontrolle FllElEuanE
Massenanalyse (7) Berechnung nach der Individuenanzahl der Population (MRCII-1996)
Populationen

Rohdatenimport []cP1 prifen

STR-Prafil-Cualitat | |

[ anzahl der verglichenen Marker priifen

Warnen, wenn PI kleiner als: | 0,0001 |

[Stangardwerte wiederherstellen] [ Anwenden ]

@ Ok l [ Abbrechen ]

Abbildung 32: Benutzereinstellungen fiir die Berechnungen der Abstammungsauswertung
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13 Referenzdaten

GenoProof® ist mit umfassenden Referenzdaten ausgestattet, die dem Nutzer das alltagliche Arbeiten erleichtern sollen.
Die Referenzdaten konnen zuséatzlich durch eigene Daten ergdnzt werden, wodurch das Programm individuell an die

Bediirfnisse des Labors angepasst werden kann. Die Referenzdaten umfassen:
o @ Marker
o a0 TestKits
o« = Langenstandards

o "9 populationen

“1. 3-Band-Muster

Achtung: Die Referenzdaten kdnnen nur vom Laborleiter bearbeitet werden.

Offnen Sie im Menii Extras > Referenzdaten die entsprechende Referenzdatenbank zum Bearbeiten.

Die grundlegenden Funktionen zur Verwaltung von Referenzdatensétzen sind bei allen Referenzdatentypen gleich. Die

Funktionen konnen (ber eine Symbolleiste am oberen rechten Rand des jeweiligen Verwaltungsfensters aufgerufen

werden.
= Lingenstandards ©7 ENVEEICIEIET N

Alle anzeigen VI
Hersteller Bezeichnung Version Bearbeitet von  Bearbeitet am

ABI CE G5 Sinefiler G5500 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
ABI G5120L1Z 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
ABI G5350 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
ABI G5400HD 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001

: ABI G5500 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001

ABI G5500(-250) 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
ABI G5500(-250)LIZ 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
ABI GS500LIZ 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
ABI G5500LIZ_3730 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
ABI GSE00LIZ 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Biotype SST-BTO 60-400bp 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Biotype 35T-BTO 60-450bp 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Biotype 55T-BTO 60-500bp 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Biotype SST-BTO 60-350bp 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Biotype 55T-ROX 50-400bp 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Biotype 55T-ROX 50-450bp 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Biotype 55T-ROX 50-500bp 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Biotype 55T-ROX 50-350bp 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Promega CXR.400 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Promega L5500 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
Promega 115600 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
QIAGEN DMA Size Standard 550 (BTO) 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001
QIAGEN DMA Size Standard 550 (ROX) 1 Qualitype 2014-06-04 10:47:32.001

Abbildung 33: Ubersicht Referenzdaten — Langenstandard
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Folgende Funktionen stehen zur Verfligung:

=  Erstellen: Diese Schaltfliche offnet eine Detailmaske, mit deren Hilfe Sie einen neuen Datensatz erstellen
kénnen. Geben Sie einen Namen fiir den Datensatz an und definieren Sie die Eigenschaften des Datensatz mit
Hilfe der Textfelder, Auswahllisten und Tabellen in der Maske. Driicken Sie abschlieRend Ubernehmen, um Ihre
Angaben zu speichern. In der Tabelle im Verwaltungsfenster erscheint nun ein neuer Datensatz.

= Bearbeiten: Markieren Sie einen Datensatz und driicken Sie Bearbeiten. Die Detailmaske des betreffenden
Datensatzes 6ffnet sich.

= Duplizieren: Diese Schaltflache kopiert den ausgewahlten Datensatz. Dabei &ffnet sich die Detailmaske des
Datensatzes. Geben Sie dem Datensatz einen anderen Namen, nehmen Sie die gewiinschten Anderungen vor
und driicken Sie Ubernehmen. In der Tabelle im Verwaltungsfenster erscheint nun ein neuer Datensatz.

= Aktualisieren: Hiermit laden Sie die Tabelle neu aus der Datenbank ein. Dies kann notwendig sein, wenn Sie z.B.
den Namen eines Datensatzes geandert haben, aber auch, um Anderungen von anderen Nutzer zu ibernehmen.

= Versionsverlauf anzeigen: Diese Schaltflache 6ffnet ein Dialogfenster, in welchem Sie alle Anderungen einsehen
konnen, die an diesem Datensatz gemacht worden sind. Angezeigt werden die Versionsnummer, die sich aus
der Anderung oder dem Import ergeben hat, samt Datum und ausfiihrendem Benutzer. Die Art der Anderungen
wird in der Spalte Aktion angezeigt. Beim Import kann zudem ein eventueller Kommentar ausgelesen werden.

* Importieren: Diese Schaltflache 6ffnet einen Assistenten, mit dem Sie Referenzdaten importieren kdnnen.

= Exportieren: Diese Schaltflache 6ffnet einen Assistenten, mit dem Sie Referenzdaten exportieren kénnen.
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14 Problembehandlung

Seit GenoProof® Version 2.2 erfolgt die fsa-Rohdatenverarbeitung mit der EasyRead Technologie und wurde beziiglich

ihrer Bedienbarkeit, Robustheit und Geschwindigkeit optimiert. Mit dieser neuen Technologie gelingt es, nahezu jede fsa-

Datei ohne jegliche manuelle Anpassung von Einstellungen einzulesen. Insbesondere Probleme beim Zuweisen des

Langenstandards und der Leiterkalibrierung werden dadurch signifikant verringert.

14.1 Schlechtes Size Calling

Wenn die Regression eines Langenstandards eine schlechte Qualitat aufweist, iberpriifen Sie das Size Calling. Dabei hilft

lhnen die Size Calling-Darstellung, die Sie aufrufen konnen, indem Sie die entsprechenden Rohdaten markieren und im

Kontextmendi die Option & Size-Calling-Darstellung 6ffnen wahlen.

Falscher Langenstandard:
Vergewissern Sie sich, dass Sie den korrekten Langenstandard angewandt haben. Falls Sie einen anderen

Langenstandard verwenden wollen, werten Sie die Rohdaten erneut mit dem anderen Langenstandard aus.

Manchmal hilft es bereits, einen Peak manuell auszuwahlen und die automatische Zuweisung dann mit diesem Peak

o
o

als Startpunkt neu durchzufiihren. Nutzen Sie dazu die Schaltflache & Fortlaufende Langenzuweisung in der

Symbolleiste des Meniifensters.

Es gibt weitere Peaks auBerhalb des ausgewerteten Bereichs:

Die Peakerkennung kann zu spét gestartet oder zu friih beendet worden sein. Dies erkennen Sie daran, dass im
Fenster des Langenstandards der Primer Peak vorne oder lange Fragmente hinten nicht dargestellt werden.
Werten Sie die Rohdaten neu mit anderen Start- und Endpunkten fiir die Peakerkennung aus (siehe oben). Den
Bereich, in dem der Peak detektiert werden sollen, kann dabei in der Auswertungsmethode auf der Registerkarte
Peakerkennung in den Feldern Startpunkt und Endpunkt erweitert werden.

Zu wenige GroBen des Standards wurden zugewiesen:

Es ist moglich, dass die Peakdetektion nicht den vollstandigen Bereich der Peaks abdeckt. Wenn ansonsten den
detektierten Peaks keine Groen zugeordnet werden, werten Sie die Rohdaten neu mit anderen Breiten- und
Hohenlimits flir Peaks aus. Die Breiten- und Hohenlimits kdnnen dabei in der Auswertungsmethode auf der
Registerkarte Peakerkennung festgelegt werden.

Viele Peaks, denen falschlicherweise GréRen zugewiesen wurden:

Werten Sie die Rohdaten neu mit anderen Breiten- und Hohenlimits fiir Peaks aus. Die Breiten- und Hohenlimits

konnen dabei in der Auswertungsmethode auf der Registerkarte Peakerkennung festgelegt werden.

14.2 Schlechte Kalibrierung der Leiter

Eine eingelesene Allelleiter wird als kritisch eingestuft, wenn mindestens einer der folgenden Falle eintritt:
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= Falsches Test Kit:
Vergewissern Sie sich, dass Sie das korrekte Test Kit angewandt haben. Falls Sie ein anderes Test Kit
verwenden wollen, werten Sie die Rohdaten erneut mit diesem anderen Test Kit aus.

=  Die Qualitat des Size Callings ist schlecht:
Mit dem Speichern eventueller Anderungen bzw. der Neuauswertung von Rohdaten wird das Allele Calling
automatisch neu durchgefiihrt.

= Nicht alle im Test Kit definierten Allele wurden gefunden:
Weisen Sie den Peaks iber die Elektropherogramm-Darstellung manuell Allele zu. Alternativ konnen Sie
Rohdaten mit anderen Parametern neu auswerten lassen. Wenn Peaks dabei nicht erkannt oder zu viele kleine
Peaks detektiert wurden, andern Sie in den Auswertungsmethoden die zugelassenen Peakhdhen und -breiten im
Bereich Peakerkennung auf der Registerkarte Peakerkennung oder das Feld Minimal Peakhdhe (relativ zum
hochsten Peak im Marker; in Prozent) auf der Registerkarte Allelzuweisung.

= Esgibt Uberlappungen in den Allelgrenzen:
Finden Sie die sich tiberlappende Stelle im Elektropherogramm (die Bins der Allele werden grau hervorgehoben,
wenn dies in den Elektropherogramm-Einstellungen aktiviert ist) und bitten Sie den Laborleiter, im Test Kit die
positiven und negativen Toleranzen fiir die Allele zu dndern. Werten Sie die Rohdaten dann mit dem

veranderten Test Kit neu aus.

14.3 Peakerkennung

= Auftrennung von Peaks:
In der EasyRead-Auswertungsmethode bestimmt das Feld Grad des Polynoms die Trennung zweier
benachbarter Peaks. Der Standardwert von 3 geniigt im Normalfall. Werden jedoch wie in der Abbildung unten
zwei Ausschldge falschlicherweise als ein Peak erkannt, so hilft es, den Grad des Polynoms beispielsweise auf 5
zu erhohen. Je hoher der Wert, desto scharfer werden die Peaks getrennt. Im Beispiel werden daraufhin im

markierten Bereich zwei Peaks getrennt.
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Abbildung 34: Erh6hung des Polynomgrads zur Peaktrennung

= Fehlende Peaks:

Wenn Hohenlimits zu hoch eingestellt sind, kann es passieren, dass Peaks von der Baseline verschluckt werden.

Wenn zusatzlich die Anzeige der Baseline nicht aktiviert ist, entstehen bei der Darstellung an der

entsprechenden Stelle Liicken. Speziell im Langenstandard sind vermisste Peaks gut erkennbar. Ist die Baseline

aktiviert, sind die Peaks zwar sichtbar, sie werden aber nicht in der Fragmenttabelle aufgefiihrt und konnen

nicht ausgewahlt werden. Verringern Sie bitte die minimalen Peakhdhen in der Auswertungsmethode auf der

Registerkarte Peakerkennung im Bereich Minimale Peakhche.
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Abbildung 35: Fehlender Peak aufgrund zu hoher Hohenlimits

= Ungewdhnliche Peakformen:

Durch Uberstrahlungen von verschiedenen Farben kénnen ungewdhnliche Peakformen entstehen. Meist werden
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diese Formen nicht als ein Peak, sondern als mehrere geteilte, sogenannte 'Split Peaks' erkannt. Werten Sie die
Rohdaten neu aus. Verringern Sie dabei die Baselining-FenstergroBe in der Auswertungsmethode auf der
Registerkarte Allgemein im Bereich Size Calling. Das verringert die GroRe der Peaks, so dass Sie eventuell nicht
mehr als Fragment-Peaks eingestuft werden. Alternativ kdnnen Sie auf der Registerkarte Peakerkennung im
Bereich Minimale Peakbreite die minimale Peakbreite steigern. Dadurch werden die Splitpeaks als ein Peak
erkannt, der aufgrund seiner groRen Flache sowie Breite kein Allel oder Fragment des Langenstandards

zugewiesen bekommt.
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Abbildung 36: Ungewdhnliche Peakform bei hoher Baselining-FenstergroBe
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Abbildung 37: Ungewdhnliche Peakform bei niedriger Baselining-FenstergréRe

= Nicht gelabelte Shoulder Peaks:
Speziell fiir Allelleitern ist es ratsam, in der Auswertungsmethode das Kontrollkastchen Shoulder Peaks labeln

zu aktivieren. Dadurch tritt die folgende Irritation nicht auf:

Abbildung 38: Nicht gelabelter Shoulder Peak

Ab wann ein Peak als Shoulder Peak behandelt wird, kann vom Laborleiter in den Benutzervorgaben unter

Artefakterkennung im Feld Hohentoleranz fiir Shoulder Peaks (in Prozent) festgelegt werden.
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