Rizik pogrešnog uključivanja rođaka pri testiranju očinstva – in silico populacijsko istraživanje 

Cilj Istražiti pogrešno uključivanje bliskog genetskog rođaka pri testiranju očinstva koristeći kompjuterski generirane obitelji.  
Postupci Kompjuterski smo generirali smo 10,000 obitelji u rasponu od tri generacije na osnovi genotipova koristeći 15 kratkih udvojenih sljedovnih lokusa. Ovi podaci korišteni su u određivanju vjerojatnosti uključenja ili isključenja očinstva kada je otac zapravo brat, djed, ujak, polu-brat, rođak ili nasumično odabrani muškarac. Razmotrili smo duo slučaj kad majčin DNA tip nije bio dostupan i trio slučaj uključujući majčin profil.
Rezultati U duo scenariju najviša stopa pogrešnog uključivanja zabilježena je kada je brat smatran ocem (19,03±0,77%) a najniža kada je rođak smatran ocem (0,51±0,14%), dok je stopa kad je nasumični muškarac smatran ocem bila znatno niža (0,04±0,04%). Situacija se promijenila u trio scenariju kada je najviša stopa zabilježena (0,56±0,15%) kada je stric smatran ocem, a najniža (0,00~0,05%) kada je rođak smatran ocem. Također smo odredili vrijednosti za ne-konformitet (lokusi koji se ne podudaraju) kada je otac bliski genetski rođak. 
Zaključak Naši rezultati upozoravaju na rizik pogrešnog uključivanja u testiranju očinstva. Oni mogu poslužiti za usporedbu u slučajevima mutacija u očevom DNA tipu ili kada se bliski rođak smatra ocem; pogotovo u slučajevima kada broj nepodudarnih lokusa varira. 
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