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Using TrueAllele in the Forensic DNA Lab

John Barron

Richland County Sheriff’s Dept.

Columbia, SC

RCSD Validation Studies Highlights

• Reproducible
• Correctly measured known mixture weights
• Correctly identified individuals present in 
various proportions up to 5 persons in mixture

• More sensitive than any threshold based 
mixture interpretation method

• Takes out biases by including all genotype 
probabilities all loci tested (if a locus or allele 
drops out it gets a low LR (<1) not just ignored)
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Bring in your .FSA files on samples to analyze
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Gel file of fully analyzed data 
created – ready to be uploaded 

to TrueAllele server

Gel f
uploa
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Request‐ define type of request
Case‐ case information
Setting‐ # of cycles to model data
Option‐ degraded? Prioritize requests in
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Upload and wait

Frequency: 
1 in 320 quintillion (32x1019)
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Will you do a statistic on minor?
Missing any data? 
Stutter filters on!
AT‐ 50 RFU
ST‐ ? (lab dependent)

TrueAllele‐No thresholds

Pop‐Stats

Lab Retriever
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What if there was a way that would:

1. Use ALL the data
2. Be objective without considering the suspect to influence interpretation
3. Would calculate and consider mixture weights
4. Would be quantitative and not just qualitative
5. Consider all possible genotypes including alleles in stutter position
6. Take into account other variables such as degradation, relative 

amplification, and background noise
7. Track all variables that create uncertainty such as drop out
8. Find the truth that does not skew or miss data revealing the probability of 

all possible genotypes at each locus
9. Develop a total likelihood ratio that an individual’s genotype profile is 

present in the mixture verses a random genotype profile

Now I look at my suspect!!

Create request for minor 
contributor in mixture
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Major = assumed known

Upload and wait 
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Connect and find analyzed data
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Minor male contributor
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Suspect 
genotype

Victim 
genotype

Random 
probabilities

Probability 10,11 in mixture
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A match between a contributor to the 
mixture from the evidence (item) and the 
reference (name) is 25 million times more 
likely than a coincidental match to an 

unrelated person.

Posterior probability (after analyzing data)
Prior probability (before analyzing or random probability)

Turn on
Allele Drop Out

Peak Height imbalance = uncertainty
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Ask Further Questions or Get Copy of Slides:
John Barron

Phone: 803‐576‐3088
Email: jbarron@rcsd.net


