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Download und Installation

1. Auf folgender Website kann das
Programm heruntergeladen werden:
https://piehberz-it.de/smart-pedigree/

2. Die heruntergeladene .zip-Datei öffnen
und in ein gewünschtes Verzeichnis
entpacken.

3. Die Anwendung kann direkt, ohne
weitere Installation, gestartet werden.
Die Nummer gibt die Versionsnummer
an.
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Erstellen eines neuen Stammbaumes

1. Unter dem Reiter Datei -> Leerer Stammbaum 
auswählen.

2. Mit der linken Maustaste öffnet sich das 
Eigenschaften-Feld der angeklickten Person.

CAVE:
Die Diagnosen „Brustkrebs, Eierstockkrebs,
Darmkrebs, Bauchspeicheldrüsenkrebs,
Prostatakrebs“ können hier direkt mit
Erkrankungsalter eingetragen werden und
werden dann automatisch in das FBREK-Feld
übernommen. Sie werden dann hier nicht
mehr aufgeführt (siehe rechte Maustaste
FBREK Kriterien).
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Erstellen eines neuen Stammbaumes

Muster aktivieren markiert eine Person mit einem 
leicht erkennbaren Muster. Es gibt 6 Vorauswahlen, 
weitere Optionen können über Ausrichtung und 
prozentueller Füllung erstellt werden.

Die automatische Gleichbehandlung markiert alle 
Personen in einem Stammbaum mit gleicher
Erkrankung mit dem gleichen Muster. 
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Erstellen eines neuen Stammbaumes

3. Mit der rechten Maustaste können weitere 
Optionen bei einer Person ausgewählt werden. 

Unter Kinder/Geschwister hinzufügen findet sich die
Option erweitert. Hier können schnell mehrere
Kinder/Geschwister hinzugefügt und auch die Eltern
angepasst werden. Eineiige Zwillinge können nur das
gleiche Geschlecht haben.
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Erstellen eines neuen Stammbaumes

Unter der Option 
Beziehungen

bearbeiten lassen 
sich die Eltern und 

Partner einer Person 
ändern. Auch kann 

der aktuelle Partner 
ausgewählt werden. 

Alte Beziehungen 
werden per 

„Doppelstrich“ 
markiert. 
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Erstellen eines neuen Stammbaumes

Unter der Option FBREK-Kriterien können 
die für die CanRisk-Risikoberechnung 

notwendigen Informationen zu genetischer 
Testung, des Hormonrezeptorstatus und
der Erkrankungen eingetragen werden. 

Weitere Tumorerkrankungen können per 
ICD-10 Code für die Dokumentation in der 

HerediCaRe-Registerstudie eingetragen 
werden. Die automatische Erkennung aus 

der Stammbaum-PDF fügt die 
Erkrankungen direkt in die FBREK-Kriterien 

ein. 
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Erstellen eines neuen Stammbaumes

Unter der Option zusätzliche Informationen 
können die individuellen Risikofaktoren für 

die CanRisk-Berechnung eingetragen werden 
(Menarche, Kontrazeption usw.). Auch 
können weitere Informationen für die 

HerediCaRe-Registerstudie eingetragen 
werden (Studienteilnahme, sportliche 
Betätigung). Auch diese Informationen 

können automatisiert aus dem 
entsprechenden Patientenfragebogen 

importiert werden. 
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Erstellen von beschreibbaren Vorlagen

Hauptmerkmal des Programmes SMART-Pedigree ist 
die automatisierte Erstellung eines Stammbaumes 
aus den, von den Patient:innen, ausgefüllten 
Fragebögen.  

1. Die Erstellung der entsprechenden Fragebögen 
findet sich unter Datei-> Vorlagen erstellen
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Erstellen von beschreibbaren Vorlagen

Aktuell können drei verschiedene Vorlagen 
erstellt werden. Diese können als getrennte 

oder als eine zusammenhängende PDF-Datei 
generiert werden. Die Vorlagen können für 

jedes Zentrum individualisiert werden. 
Hierfür kann der Name des Institutes, das 

Direktorat und das Logo eingefügt werden. 
Diese Angaben  finden sich dann in der 

Kopfzeile der PDF-Dateien. 

Die beschreibbaren PDF-Dateien können 
dann bequem Zuhause von den 

Patient:innen ausgefüllt und anschließend in 
SMART-Pedigree importiert werden.  
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Laden von ausgefüllten Vorlagen 
Das Importieren einer ausgefüllten Stammbaum-PDF-
Datei erfolgt unter Datei-> Ausgefüllte Stammbaum-
PDF laden. 

Sollte der CanRisk-Fragebogen separat vorliegen, kann 
dieser über die Option Datei-> Ausgefüllten PDF-
Fragebogen laden importiert werden. 

Das Programm fragt bei dem Import des CanRisk-
Fragebogens, welcher Person die Informationen
zugeordnet werden sollen.
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Import von XML-Dateien 

XML-Speicherdateien aus anderen 
Stammbaumprogrammen (bspw. PLIGU) können 
importiert werden. Es erfolgt die automatische 
Stammbaumerstellung. Auch eingetragene CanRisk-
Risiken werden automatisch mitübernommen. 
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Speichern und exportieren des Stammbaumes

Das Programm kann folgende Dateien erzeugen und 
speichern: 
1. Save-Datei (.sav) als Speicher-Datei des 

Stammbaumes.

2. CanRisk-Datei (.txt) für den Upload bei CanRisk.

3. HerediCaRe-Datei (.txt) für den Upload in die 
HerediCaRe-Registerstudie.

4. Bild-Datei (.jpeg, .jpg, .png)

Unter der Option „Speichern unter“ können alle 
Dateien in einem Schritt per Multi Export gespeichert 
werden. 

Einzeln können die Dateien auch unter „Exportieren“ 
gespeichert werden. 
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Verwendung von CanRisk-Exporten 

Unter der Option 
„Laden“ kann die 

CanRisk.txt-Datei direkt 
auf der CanRisk-

Website hochgeladen 
werden. 
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Verwendung von HerediCaRe-Exporten

Die erzeugte HerediCaRe-Datei sollte ebenfalls mit der 
HerediCaRe-Datenbank kompatibel sein. Diese Anwendung 
konnte allerdings noch nicht ausreichen getestet werden, 
weshalb wir hier für Rückmeldungen dankbar sind. 
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Weitere Informationen und Disclaimer
Stammbaum-Informationen wie bspw. die Namen der Personen 
können mit einem „Klick“ ausgeblendet werden. Hierzu unter 
dem Reiter Bearbeiten -> Eigenschaften-> Visuell wählen. 

Auch kann das Layout beeinflusst werden. Der Modus Freestyle 
ermöglicht das Verschieben der Personen und der 
Verbindungen. 
CAVE: Nach dem Verschieben sollten keine Änderungen mehr
an dem Stammbaum vorgenommen werden. Bei Änderungen
springt der Stammbaum wieder in das alte Layout zurück.

Sollte ein unerwarteter Fehler auftreten, kann ein „Bug-Report“ 
erstellt werden. Dieser enthält keine Namen der Patienten. 
Gerne können die „Bug-Reports“ zur Qualitätsverbesserung an 
uns zurück geschickt werden. 

Unter Bearbeiten-> Rückgängig machen kann die letzte 
Änderung widerrufen werden. 
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Weitere Informationen und Disclaimer

Disclaimer:
Bei diesem Stammbaumprogramm handelt es sicher derzeit um eine Probeversion.
Es dient ausschließlich der Visualisierung der vorliegenden Patientendaten. Die
Nutzer:innen sind selbst verantwortlich für die Richtigkeit und Vollständigkeit der
eingegebenen Daten; ein Abgleich mit den von den Patient:innen gemachten
Angaben wird ausdrücklich empfohlen. Die Entwickler des Programms übernehmen
keinerlei Haftung für etwaige Schäden oder Fehlinterpretationen. Die Formel zur
Berechnung des täglichen Alkoholkonsums kann unter Hilfe → Info eingesehen
werden.
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Kontaktdaten der Entwickler
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Dr. med. Daniel Pieh 
Assistenzarzt für Humangenetik 

Florian Berz
Software Entwickler

E-Mail: kontakt@piehberz-it.de

mailto:kontakt@piehberz-it.de

