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PRESENTACION

Las ciencias forenses se han visto fortalecidas a través de los anos por los avances tecnoldgicos, por el
progreso en técnicas y métodos. La constante preparacién de profesionales en la materia también ha con-
tribuido a que esta drea del conocimiento mejore dia a dia, incluso en su adecuaciéon a las necesidades
sociales y, en especial, al nuevo sistema de justicia en el que nos enconframos.

Al hablar de este Ultimo punto debemos tener presente la creacién de la Licenciatura en Ciencia Forense
de la Facultad de Medicina de la UNAM (2013) y la celebracion del Congreso Internacional de Ciencias
Forenses que, desde 2009, reUne a un nuUmero importante de expertos —nacionales e internacionales— en
los distinfos campos que dan forma a esta materia.

El Congreso Internacional de Ciencias Forenses del INCIFO CDMX se consagra ya cComo un espacio para
el infercambio entre especialistas, cuyo objetivo principal es, entre otros, mejorar el nivel académico y cien-
tifico de profesionales y estudiantes, asi como de aquellos involucrados con incentivar la calidad de los
procedimientos juridicos que son trascendentes para la imparticion de justicia.

Los temas aqui tratados son tan diversos como las disciplinas que convergen, por ejemplo: la autopsia,
psicoldgica, el uso de drogas para la comision de delitos, la prueba cientifica, la identificacion, por mencio-
nar solo algunos.

Sin duda, el lugar que ahora ocupan las ciencias forenses en el dmbito juridico convierte este espacio
interdisciplinario en un paso esencial hacia la veracidad y la competencia de los resultados que se ven refle-
jados en la labor diaria de los juzgadores.

Magdo. Dr. Rafael Guerra Alvarez
Presidente del Poder Judicial de la Ciudad de México



INTERPRETACION DE PERFILES
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Y DE PATERNIDAD

Héctor Rangel Villalobos*
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y director del Instituto de Genética Molecular del Centro Universitario de la Ciénega de la Universidad de Guadalajara.



El desarrollo de la genética forense o de la identifi-
cacién humana trajo consigo cambios importantes
en las ciencias forenses respecto ala forma de inter-
pretar la evidencia en un caso criminal. Los antiguos
forenses, basados en su conocimiento, experiencia
e intuicién, ofrecian valores absolutos en sus reportes
periciales, y esas opiniones solian ser irrefutables. Sin
embargo, ahora los cientificos forenses tienen claro
que las opiniones mds confiables no son aquellas que
se valoran como verdades o creencias absolutas
fundadas en la experiencia o intuicidn, sino aque-
llas en las que se puede valorar el grado de error o
incertidumbre.

forenses basan

Actualmente, los cientificos

sus informes en evidencia cientifica, usan el
razonamiento y no dan valores absolutos a sus con-
clusiones; por el contrario, detallan la probabilidad
de error, por pequena que esta sea. Por ejemplo,
si un festigo alude que hay una persona de origen
africano con ojos azules, el perito puede argumen-
tar que no existen dichos individuos, pero —aunque
sean raros— vaya que hay sujefos con esos rasgos.
Idealmente se debe hacer una valoracién estadis-

fica de ese rasgo, lo cual depende de un contexto

poblacional, ya sea un pais o un continente, asi la
probabilidad de ese evento ya no seria cero.

No se debe caer en el pesimismo de pensar que
los jueces, fiscales y abogados no enfienden las prue-
bas genéticas en razén de las diferencias entre el
lenguaje cientifico y el legal. En la misma medida, es
dificil comprender el lenguaje y términos legales para
los cientificos. Es cierto que existen distinciones entre
estos campos de conocimiento, pero no es necesario
gue un abogado comprenda el andlisis de ADN en su
totalidad; lo que si es fundamental es que tenga claro
cudl es su significado y sus limitaciones para evitar el
deslumbramiento de los avances cientificos. En otras
palabras, se trata de entender lo esencial para poder
interpretarlo y aplicarlo a la imparticion de justicia.

PRINCIPIOS DE LA INTERPRETACION DE LA EVIDENCIA
Notacién

Los elementos que integran un caso forense
normalmente son: un criminal, cuya idenfidad gene-
ralmente se desconoce, una muestra o evidencia

bioldgica que puede ser de diferentes tipos (sangre,
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saliva, semen, etcétera), que es encontrada en
la escena del crimen y que sirve para redlizar la
prueba genética, y —con suerte— un inculpado
o acusado que se trata de vincular con la evidencia
bioldgica. Se describe a continuacién la notacion
que se uftiliza sobre los elementos considerados al
evaluar la evidencia:

* Gs. Genotipo del sospechoso;

e Gc. Genotipo en la escena del crimen;

 E. Evidencia genética que regularmente hace
referencia a que Gs = Gc;

e informacion adicional, datos, circunstancias,

evidencia no genética del caso;!

Hf. El sospechoso dejd la muestra-crimen;

e Hd. Ofra persona dejé la muestra-crimen.

Primer principio

Para evaluar la incertidumbre de cualquier hipdtesis
es necesario tener al menos una hipdtesis alterna-

1 Por ejemplo, si conoce a la victima, si tiene antecedentes penales, si
ha cometido alguna agresién anterior o si tiene alguiin antecedente
que pueda brindar informacién al respecto.

fiva. Porlo general, en los casos forenses se contrasta
la hipdtesis del fiscal (Hf), que asume que el sospe-
choso dejé la muestra en la escena del crimen, con
la hipdtesis de la defensa (Hd), que implica que fue
ofra persona. Se puede ver que ambas son mutuo-
mente exclusivas y exhaustivas, es decir, 0 es una
u otra, y no hay mds opciones.

Segundo principio

Este principio se relaciona con las diferencias enfre
el perito y el juez para evaluar el caso. Es un aspecto
esencial de la labor del perito para tener claro su
papel como investigador-asistente del juez y ayu-
darlo a entender la evidencia. Al desarrollar esta
tareaq, el perito debe enfocarse en la probabilidad
de haber encontrado la evidencia dada la hipbtesis
(Hf), elindividuo es la fuente de la muestra bioldgica,
respecto de que ha sido dejada por otfra persona
de la poblacion (Hd). El cientifico forense podria
preguntarse: scudl es la probabilidad de haber
encontrado la evidencia (E) considerando que el
sospechoso la origind (Hf)2 y scudl esla probabilidad
de haberla encontrado sila dejo otra persona (Hd)?2
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Formalmente, esto se establece en la llamada razén
de verosimilitud, mejor conocida como LR (likelihood
ratio) por sus siglas en inglés:

LR="Pr (E | Hf, 1) =Pr (Gc, Gs | Hf, )
Pr(E | Hd, 1) Pr (Gc, Gs | Hd, I)

Durante este proceso, el perito debe evitar hablar de
culpabilidad o inocencia, pues esto es del dominio
del fribunal. Por ejemplo, en el caso de una supuesta
violacién se podria demostrar que el semen encon-
frado proviene de cierta persona, pero si se trata
de un acto sexual consensuado, entonces, no seria
violacién y no hay delito que perseguir. De forma
similar, aunque un perito puede vincular mediante
una muestra bioldgica la presencia de una persona
en la escena de un crimen, no demuestra que ella
lo haya cometido; en ambos casos eso es decision
del juez. En contraparte, el juzgador se debe enfo-
car precisamente en las hipdtesis de culpabilidad
o inocencia dada la evidencia. Asi pues, se podria
preguntar 3es mds probable que sea culpable (Hf)
o inocente (Hd) dada la evidencia genética (E) y la
informacién adicional (I) enconfrada?

LR = Pr (Hf | E, I)
Pr(Hd | E )

Tercer principio

La evaluacion de la evidencia no solo depende de
las hipdtesis (Hf y Hd), sino también de las circuns-
tancias. Por ejemplo, normalmente se evalla una
paternidad comparando la hipdtesis de que haya
sido el supuesto padre (SP) con la que menciona
que fue una persona al azar de la poblacién. Sin
embargo, si se nos comunica que en esa paternidad
estd involucrado un hermano del SP, tales circuns-
tancias obligan al perito a evaluar la probabilidad
de paternidad de SP respecto de que su hermano
sea el verdadero padre. Las probabilidades en el pri-
mer y segundo caso son muy diferentes debido al
cambio de las circunstancias.

INTERPRETACION DE UN PERFIL GENETICO EN UN CASO CRIMINAL
Se describird el panorama general de un caso

forense en el cual un criminal desconocido deja
una evidencia bioldgica en la escena del crimen
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y —con suerte— eventualmente se detiene aunsos-  files genéticos y, de ser idénticos, se puede pensar
pechoso a quien se le toma una muestra bioldégica.  que la persona podria estar involucrada o ser culpa-
De la evidencia y del sospechoso se obtienen per-  ble del delito (figura 1).

¢Cual es la frecuencia
7 | del perfil genético en
la poblacion?

Criminal

Sospechoso

a5 s [ Zol ‘
26 2] 10

{ / | 1] =L T TN T

o J i i M ‘I Muestra
Evidencia bioldgica g 111} JI | ‘ul biolégica
. 12| X 14 za
escena del crimen i o s — -
I l (WY l I A J
lelo. 3 l:\".; (29 20 ‘11;; laal 210
Marcador STR THO1 vWA D2511 D75820 D55818 TPOX DYS391*
Genotipo 6/93 17/18 29/29 10/10 11/12 /11 10
EHW f6rmula 2pq 2pq p2 p2 2pq p2 p*
n aplicacion  2(0.124)(0.17)  2(0.294)(0.098)  (0.145)2  (0.268)  2(0.164)(0.19)  (0.321)2 0325
Frecuencia genotipo 0.04216 0.057624 0021025 0071824  0.06232 0103041 0325
Regla del producto X X X X X X = 7.66E-9 (PCA)
No asociacién (DLtest) Que seexpresacomounoen.. 1.31E+8 (LR)

Figura 1. Pasos generales para interpretar la evidencia de ADN en un caso criminal, para vincular a un sospechoso con la evidencia biolégica
encontrada en la escena de un crimen.
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La interpretacién estadistica del caso deriva de
contestar las siguientes preguntas: zcudl es la fre-
cuencia de ese perfil genético en dicha poblacion?
0 3cudntas personas tendrian ese mismo perfil gené-
tico en ese lugare

Para explicar cémo se hace la valoracién esta-
distica, se tomardn como referencia los picos de la
parte inferior del perfil de ADN de este caso, que
incluye los siguientes sistemas genéticos: THOT, VWA,
D2S11, D75820, TPOX y DYS391; este Ultimo, exclusivo
de varones al estar localizado en el cromosoma Y.

Los criterios generales a seguir son: 1) contar
con las frecuencias alélicas para cada marcador
en la poblacién donde fue cometido el delito; los
alelos se representan por niumeros y forman una
combinacion que se denomina genofipo para
cada marcador genético (e.g. 6/9.3 para THOT);
2) frecuencias alélicas minimas (FAM), que se
aplican cuando no estd reportada la frecuencia
de un alelo observado en el perfil genético, por
lo que se aplica la FAM a manera de “repuesto”
o "comodin”; 3) verificar que la poblacién cumpla
con el equilibrio Hardy-Weinberg (EHW), cuyas
premisas permiten calcular de forma sencilla la

frecuencia de un genotipo homocigoto como p?,
es decir, elevando la frecuencia del alelo al
cuadrado (e.g. 11/11 para TPOX =0.1034 = 10.34 %),
o con la férmula 2pg cuando es heterocigoto (e.g.
11/12 para D5S818 = 0.0623). Se observa en el
paso 3 de la figura 1 cdmo se aplica el EHW vy las
frecuencias alélicas para calcular la frecuencia de
cada genotipo; 4) que las frecuencias alélicas de los
marcadores sean independientes (no asociadas),
lo que se demuestra con la prueba de desequilibrio
de ligamiento (DL).

Lo anterior facilita la estimacion sencilla de la
frecuencia de un perfil genético mediante la sim-
ple multiplicacién de genotipos individuales que lo
componen, lo que se denomina regla del producto.
Su aplicacién al caso permitié estimar que la fre-
cuencia del perfil genético completo es de 7.66E%,
a esto se le conoce como probabilidad de coinci-
dencia al azar (PCA) (figura 1).

Una manera mds fdcil de comprender la PCA es
con su reciproco (1/PCA), ya que indica que se
espera observar el perfil genético en uno de cada
131 millones de personas (1.31E*%).
por lo general también representa el valor que

Este nUmero
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aporta la evidencia genética y se describe como
LR (likelihood ratio). Cabe mencionar que se ha
recomendado usar la notaciéon cientifica para pre-
sentar el LR, es decir, reportarlo como LR = 1.31E*8
y no como LR = 131,456,675.12. Dicha recomenda-
cion se basaen que, a pesar de que lainterpretacion
arriba expuesta es ampliamente aceptada por la
comunidad cientifica, tiene sus limitaciones y hay
que reconocerlas.

El objetivo es evitar ofrecer estimaciones tedricas
con un nivel de precisibn que, en la realidad, no es
alcanzable. Sin embargo, para muchas personas
—incluidos abogados y jueces— el uso de la
notacién cientifica podria ser un factor mds de
confusion, por lo que el perito deberd valorar usar
uno, ofro, o ambos en sus dictdmenes. Se presenta
en la tabla 1 la evaluaciéon estadistica de un perfil
genético completo basado en el andlisis de 15
marcadores genéticos para obtener su PCA vy LR,
que podrian servir para vincular a un sospechoso
con un caso criminal.

INTEGRACION FINAL DE LA EVIDENCIA (TEOREMA DE
BAYES)

En el ejemplo 1.32E*% (figura 1), se describié cémo el
perito obtiene un LR que sirve para valorarla evidencia
genética (E) en un caso criminal. No obstante, esta
podria ser solo una parte de evidencia del caso, ya
que suele existirinformacién no genética adicional (1),
como testigos, amenazas, anfecedentes de violencia
o agresiones que deben integrarse para que el juez
dé su veredicto final. Para ello se aplica el Teorema de
Bayes, el cual emplea razones de probabilidades
denominadas odds, que indican cudntas veces es
mds probable una hipdtesis que otra. El propdsito
del teorema es obtener un odds a posteriori (final)
que integre el odds genético calculado por el perito
como LR, al odds a piriori (inicial) asignado por el
juez, y que deriva de la informacién no genética (l),
simplemente multiplicdndolos, es decir:

Odds a posteriori = Odds genético (LR) x Odds a priori (1)
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Frecuencia poblacional

Iv\orclo.dor Genotipo el Probabilidades
genetico alelo 1 (p) alelo 2 (q) EHW

D8S1179 8/12 0.0097 0.2929 2pq 0.00568226
D21S11 28/31 0.2039 0.2977 2pq 0.12140206
D75820 10/12 0.2573 0.1926 2pq 0.09911196
CSF1PO 11 0.2638 p2 0.06959044
D351358 14/16 0.4159 0.2864 2pq 0.23822752
THO1 6/9.3 0.2476 0.1845 2pq 0.0913644
D13S317 /11 0.2249 0.1958 2pq 0.08807084
D16S539 9/12 0.0906 0.3091 2pq 0.05600892
D251338 18/20 0.1812 0.2282 2pq 0.08269968
D19S433 13/14 0.2104 0.1489 2pq 0.06265712
VWA 14 0.3576 p2 0.12787776
TPOX 8/12 0.5178 0.2476 2pq 0.25641456
D18S51 12/14 0.1181 0.178 2pq 0.0420436
D5S818 11/15 0.4644 0.2605 2pq 0.2419524
FGA 20/25 0.1214 0.0955 2pq 0.0231874
DYS391* 10 0.325 p* 0.325

* marcador haploide del cromosoma Y PCA = 1.503E-"8
Que se expresa cComo uno en... 150'294,025,496,497,000 (LR)

Tabla 1. Interpretacién estadistica de un perfil genético completo.
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Cabe mencionar que a la estadistica bayesiana
también se le llama subjetivista, y esto es evidente
cuando el juez tiene que “asignar” el odds a priori
acerca de la evidencia no genétical (l). Eljuez puede
determinar nUmeros enteros a favor de la hipdte-
sis de que el acusado estd implicado en el delito
(e.g. Hf / Hd = 1000/1), o en confra (e.g. Hf /Hd =
1/1000 = 0.001), esta Ultima a favor de la hipdtesis de
la defensa.

El hecho de asignar puede parecer inadecuado,
ya que el juez “A" podria asignar un valor totalmente

Odds a priori
Informacién no genética

Juez

i
Sifuacion Odds a priori (1)

diferente al juez “B", pero en las —ya sea efimeras
o trascendentes— situaciones y decisiones que se
toman en la vida diaria también se aplican valora-
ciones personales; por ejemplo, salir de casa con
o sin chamairra, ir al cine o quedarse en casa, tfomar
un taxi o un UBER, etcétera. Al final, el objetivo es
tener un razonamiento légico y metddico que
sustente las decisiones tomadas. A continuacién,
se exponen fres ejemplos sobre la integracion del
LR =1.32E*® obtenido previamente en ftres situacio-
nes diferentes (tabla 2).

Perito Odds a
Odds genético . Probabilidad
posteriori

(LR) (%)

a) El sospechoso demuestra que +

NO estaba en la ciudad 0 1.31E™ 0 0
b) Ni a favor ni en confra, no hay " N

evidencia adicional 1 (odds 0.5/0.5) 1.31E%08 1.31E8 > 9999999 %
c) Hay antecedentes, evidencias . . N

que incriminan al acusado 1000 1.31E% 1.31E™" 100 %

Tabla 2. Aplicacion del Teorema de Bayes para integrar la evidencia genética (LR) a la informacion inicial (I) para obtener conclusion final.
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Un ejemplo real de la situacion a) que se muestra
en la tabla 2 se presentd en el caso del asesinato de
una nifa, en el cual se halld el perfil genético de un
varén. Al buscarlo en una base de datos se encontrd
un mafch o coincidencia con un individuo previa-
mente analizado en el mismo laboratorio, por otro
delito muy diferente. La jueza, en lugar de fiarse de los
contundentes LRs que aporta la evidencia genética
(E), resolvié pedir evidencias directas que vincularan
al enfonces sospechoso al caso. Aforfunadamente,
el sospechoso, mediante grabaciones de cdmaras
de una tienda de autoservicio y publicaciones en
Facebook, pudo demostrar que en el momento del
asesinato se encontraba en otfra ciudad, a mds de
300 km del lugar. Entonces, la jueza “asignd” un cero
al LR (tabla 2), desechando la evidencia genétfica.
Una posible contaminacion de laboratorio puede
explicar el hallazgo de dicho perfil genético, pero el
criterio de la juez evitd vincular a un inocente.

USO DE LAS BASES DE DATOS POBLACIONALES

En este momento cabe preguntarnos zqué pasa
si en lugar de utilizar la base de datos correcta

usamos una diferente? Al hacer este ejercicio para
interpretar un perfil genético caucdsico con una
base de datos africana e hispana, el valor original
de PCA (1.2E7%) disminuyd a 6.04E"7 y 5.57E", respec-
tivamente. Es decir, la frecuencia del perfil genético
fue mds rara al usar bases de datos que no corres-
ponden con el origen del individuo analizado. Ahora
la pregunta es gestos cambios benefician o perjudi-
can ala persona que estamos analizando?

Es claro que el acusado resulta perjudicado, ya
qgue mientras mds baja es la probabilidad del perfil
genético es menos probable implicar a ofra persona
y el grado de incriminacién aumenta. Por ejemplo, no
es lo mismo que alguien de cabello castano sea incri-
minado, pues 90 % de los mexicanos tiene esta misma
caracteristica y cualquiera pudo haber sido impli-
cado, a que vinculen a alguien por tener el cabello
pelirrojo, esa evidencia es mds potente debido a que
su frecuencia es menor en México (<1 %).

Lo anterior permite entender el porqué de las
recomendaciones infernacionales sobre el uso de
la base de datos adecuada para interpretar perfiles
genéticos en el dmbito juridico. Ademds, hay una
mdxima que dice “mds vale cien criminales libres
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que un inocente en la cdrcel”, a este proceder se
le denomina también “conservativo”, y en gene-
ral frata de no sobrevalorar la evidencia para no
cometer injusticias.

Ante la duda del perito o del juez sobre el origen
del perfil genético, sobre todo en poblaciones con
subestructuras como las de Estados Unidos (con his-
panos, asidticos, caucdsicos y afroamericanos), seria
posible presentar la valoracién estadistica con dife-
rentes bases de datos para que el juez tome la que
se considere ideal para el caso. Aunque el desarrollo
de sistemas genéticos cada vez mds potentes llegue
a hacer irrelevante la eleccién de la base de datos,
pues todos incriminan enérgicamente al acusado,
no estd justificado obviar la interpretacion estadis-
tfica, ya que como criterio de calidad es obligatoria
al presentar la evidencia genética.

La buena noticia paralos peritos forenses y los abo-
gados es que la validacién poblacional en México
ya ha sido readlizada para la mayoria de los sistemas
genéticos; estos estudios se encuentran publicados
en diferentes revistas cientificas por parte de dife-
rentes grupos mexicanos de investigaciéon (tabla 3).
En estos se reportan frecuencias alélicas, FAMs,

se prueba el EHW y el DL, entre otfros pardmetros esta-
disticos que permiten la confiable interpretacién de
casos forenses y de paternidad en México.

Para estimar la PCA de un perfil genético de
forma rdpida y usando diferentes bases de datos, se
puede descargar el software OMNIPOP de la pdgina
STRBase.? En este archivo de Excel se eligen los alelos y
se calcula la frecuencia del perfil genético en mds de
doscientas poblaciones de manera simultdnea, por
lo que Unicamente se debe elegir el resultado de la
poblacién de interés. El inconveniente que presenta
es que solo incluye diecisiete marcadores, los mds uti-
lizados hasta hace poco; sin embargo, en los Ultimos
anos, prdcticamente, han sido desplazados por sis-
temas genéticos de nueva generacién, con mds de
veinte marcadores. Por tanto, la estimaciéon del LR en
OMNIPOP para estos sistemas genéticos seria parcial.

INTERPRETACION DE PERFILES GENETICOS EN PRUEBAS
DE PATERNIDAD

En casos de paternidad estandar (trios) se compara
el perfil genético del supuesto padre y de la madre

2 Disponible en https://strbase.nist.gov/populationdata.htm
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Jalisco, 3 etnias mexicanas

INTERPRETACION DE PERFILES GENETICOS EN CASOS CRIMINALES Y DE PATERNIDAD 17

SISTEMA GENETICO

3 VNTRs, 4 STRs

REFERENCIA

Rangel-Villalobos et al. 1999
Rangel-Villalobos et al. 2000

Nuevo Ledn

13 STRs (CODIS)

Cerda-Flores et al. 2002a

Chihuahua Identifiler (15 STRs) Martinez-Gonzdlez et al. 2005
México DF Profiler (9 STRs) Luna-Vdzquez et al. 2003
Valle de México DF |dentifiler Luna-Vdazquez et al. 2005
Regién Cenftral |dentifiler Herndndez-Gutiérrez et al. 2005
Campeche (Choles) Identifiler Sdnchez et al. 2005
Veracruz Profiler Licea-Cadena et al. 2006
Meztitldn, Hidalgo Identifiler Gorostiza et al. 2007

Ciudad de México Identifiler Judrez-Cedillo et al. 2008
Mayas (Yucatdn y Guatemala) |dentfifiler Ibarra Rivera et al. 2008
Huastecos Identifiler Gonzdlez-Martin et al. 2008
Jalisco, Puebla y Yucatdn Identifiler Rubi-Castellanos et al. 2009
MESTIZOS TODO MEXICO CODIS-13 STRs Rubi-Castellanos et al. 2009

Guanajuato, Veracruz

Powerplex-16

Rangel-Villalobos et al. 2010

Nayarit, Yucatdn

Powerplex-16

Gonzdlez-Herrera et al. 2010

Etnias de Oaxaca

Identfifiler

Quinto-Cortés et al. 2010

Jalisco

9 STRs (Geneprint)

Rangel-Villalobos et al. 2010

Tabla 3. Estudios de marcadores genéticos (STRs) en diversas poblaciones mexicanas reportadas.
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Purépechas, mayas y triquis Identifiler Martinez-Cortes et al. 2010

Nayarit Identifiler Alvarez-Cubero et al. 2012
. . Noris et al. 2012

Region Centro Identifiler

Macias Vega et al. 2013

Ciudad de México

Powerplex Fusion

Ramirez-Flores et al. 2014

Amerindios Mesoamérica, Norte y Oeste

Identfifiler

Rangel-Villalobos et al. 2013
Rangel-Villalobos et al. 2014

Occidente de México

Powerplex 21

Martinez-Sevilla et al. 2015

LATINOAMERICA, EL CARIBE

CODIS-13 STRs

Salazar-Flores et al. 2015

39 grupos indigenas mexicanos

Identifiler

Rangel-Villalobos ef al. 2016

Ciudad de México

Powerplex ESX 17

Saiz etal. 2016

Monterrey, NL

Powerplex Fusion,
Globalfiler

Ramos-Gonzdlez et al. 2016

Occidente de México

Powerplex Fusion

Aguilar-Veldzquez et al. 2016

Estado de México

Identifiler

Quiroz-Mercado et al. 2017

MESTIZOS TODO MEXICO

Powerplex 21 system

Aguilar-Veldzquez et al. 2018

Guerrero Identifiler Locia-Aguilar et al. 2018
Region Noroeste (Tijuana, Sonora) Globalfiler Martinez-Cortes et al. 2018
Guerrero Globalfiler Aguilar-Veldzquez et al. 2019
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para constatar que el hijo tiene una combinacién de
alelos de ambos. Si el hijo tiene el alelo materno, pero
no el paterno, declara una exclusidony se puede pensar
en una no-paternidad. Porlo general, la paternidad se
descarta con al menos fres exclusiones, y no se suele
hacer una evaluacion estadistica del hallazgo, incluso,
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se suele reportar con una probabilidad nula (0%). No
obstante, cuando no se observan exclusiones, es decir,
el hijo tiene un alelo paterno y ofro materno en todo su
perfil genético, a saber, 50 % de su informacién gené-
fica coincide con ambos padres (figura 2), entonces
comienza la valoracion estadistica.

P2351 PowerPlex_21_v1.1 [ ]
[otesss9 | pfess1 | pestsss |  CsFPO |[ Pentab |
105 175 245 315 385 455
300
o M]L A VAL A 1] A 11 M M
11 [13] [17 19 12/ 9 12
12]
M2351 | PowerPlex 21 v1.1 [ [ ]
[ Diessss ] [ Pemtab ]
105 175 245 315 385 455
L Ll AL
0 T — T — — T — T T
9 ﬁl el (28] ﬂ\ (2T
10 17 [12)
H2351 | PowerPlex_21_v1.1 [ [ ]
[ Diessss ] [ Pentab ]
105 175 245 315 385 455
170
. LL A l A A‘ ‘.L A ﬁ‘ | M JIVL
ol| 17 19| (2] 10 (12
L
N 12| 13

Figura 2. Perfil genético de un caso de paternidad trio que muestra la concordancia de los padres (P y M) con el hijo (H) en picos color azul.
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La valoracidon estadistica de una paternidad
deriva también en un LR denominado indice de
paternidad (IP), el cual resulta de comparar dos
hipotesis: (X) el supuesto padre es el padre bioldgico
del hijo en disputa; (Y) otro varén de la poblacién es
el padre. En breve, IP = X/Y. Este valor como nUmero
entero indica cudntas veces la evidencia genética
apoya la hipdtesis de paternidad (X), respecto a
la de no-paternidad (Y). Ofra forma de presentar
este resultado es mediante la probabilidad de
paternidad,
por la palabra en alemdn Wahrscheinlichkeit;
considerando una probabilidad inicial de 50 %, es

conocida ampliamente como W,

decir, que es igualmente probable una hipdtesis que
ofra antes de la prueba de ADN. La férmula para
estimar la probabilidad de paternidad a partir del
IP se simplifica considerablemente de la siguiente
manera: W = [P/ (IP+1).

Aungue existen tablas con férmulas para esti-
mar de dénde surge el IP segun las combinaciones
de genotipos de los padres, se tratard de exponer
la logica del cdiculo del IP en un caso estdndar
trio. Para ello, usaremos un caso en el que todos los
implicados tienen el genotipo 15/16 (figura 3). En
el numerador, la posibilidad de que el padre herede

el alelo 15 e5 0.5, porque es uno de los dos que tiene
(1/2); esta esla misma probabilidad de que la madre
heterocigota herede el alelo 16. Sin embargo, tam-
bién se suma la posibilidad de que la madre herede
elalelo 15y el padre el 16, cuyas probabilidades son
también 0.5 por ser heterocigotos (figura 3).

Es preciso mencionar que cuando los padres son
homocigotos la probabilidad de que hereden su
alelo es 1 (100 %), por ser el Unico que tienen. En el
denominador, si el individuo no es el padre, la pro-
babilidad de que el nino haya recibido el alelo 15
paterno es su frecuencia en la poblacién (p'®). Por
su parte, como de la madre no se duda, la probabi-
lidad de que esta haya dado el alelo 16 es la misma
que en el numerador (0.5).

Posteriormente, se suma la ofra posibilidad,
a saber, que el alelo paterno sea el 16y lo haya reci-
bido de alguien mds de la poblacion (p'¢), por la
probabilidad de que la madre le haya dado el alelo
16, que esigual que en el numerador (0.5). La reduc-
cion de esta férmula queda de la siguiente manera:
1/(a+b); como se explica en la figura 3, en la que
también se describen de forma simplificada con
letras todas las combinaciones de genotipos de un
caso frio y la formula de IP que corresponde.



15/16
a/B

15/16
a/B

15/16
a/B
HJO | MADRE | S.PADRE | IP (X/Y)
AA 1/a
AA AA, AB
AB, AC 1/2a
BB 1/b
AB AA, AC
AB, BC,BD 1/2b
AA, BB,AB 1/(a+b)
AB AB
AC 1/2 (a+b)
P M P M
X = seapadre  =(0.5%0.5)+(0.5%0.5)= 0.5

Y  nosea padre

1
p'S+ plé

= 1
a+b

(p**0.5) + (p**0.5) 0.5 (p"*+p*)

Figura 3. Caso de paternidad estandar (trio) con las férmulas a aplicar
para calcular el IP seguin los genotipos de los participantes.
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Asimismo, se presentan las féormulas para calcular el
IP cuando solo participa un progenitor y el hijo, con
diferentes combinaciones de genotipos; asi como
el desarrollo de una férmula donde ambos tienen el
mismo genotipo (figura 4).

En el numerador la légica es la misma, la proba-
bilidad de que un padre heterocigoto herede uno
u ofro alelo es 0.5. En el caso de la madre, que no
participa, es la probabilidad de que el hijo haya
recibido al azar la frecuencia del alelo materno. El
denominador representa la probabilidad de encon-
trar al azar un heterocigoto 15/16 segun el EHW, es
decir, 2pg (figura 4).

Ofra de las situaciones mds comunes es la iden-
tificacién. Esta implica que se duda del parentesco
con ambos padres, y se aplica en situaciones donde
se piensa que se ha cambiado al bebé en un hos-
pital o cuando se encuentran los restos de una
persona desaparecida que es comparada con sus
posibles padres. A continuacion, se indican las com-
binaciones de genoftipos posibles de los padres vy el
supuesto hijo, asi como la férmula a aplicar en cada
caso (figura 5).
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15/16
a/b

HIJO MADRE-PADRE P (X/Y)
AA-AA 1/2a
AA AA-AB 2(202)
AB-AB, AB-AC 1/402
1/2ab
AA-AB
AB 1/4ab
AB-AC, AC-AB,AC-DD
1/8ab

15/16
a/b
HIJO PROGENITOR [P (X/Y)
AA 1/a
AA
AB 1/2a
AA 1/2a
AB AB (a+b)/4ab
AC 1/4a
P M P M
X = seapadre =(0.5*p')+(0.5*p'Y) = 0.5(p'*+ p')
Y noseapadre (p'“*p')+ (p'**p') 2p's+ plé

1

p'5+ plé

Figura 4. Caso de paternidad duo con un solo progenitor y férmulas
para calcular el IP seguin los genotipos.

Figura 5. Caso de identificacion de un individuo con una pareja de posi-
bles padres, con las respectivas férmulas para estimar el IP.

Para los tres casos de parentesco mds comunes
antes descritos, se presentan los valores de [P
por sistema genético e IP total obtenidos con los
mismos perfiles genéticos. Se observa que cuando



la madre no parficipa la probabilidad disminuye
por la informacion que se pierde. Por el contrario,
cuando se duda de ambos progenitores, el IP suele

INTERPRETACION DE PERFILES GENETICOS EN CASOS CRIMINALES Y DE PATERNIDAD
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ser mayor porque una coincidencia al azar es menos

probable, y se observa cémo el IP total en este caso

llegd a ser virtualmente 100 % (tabla 4).

sistema Supuesto . P P P
Genético Padre Madre Hijo (a) Alelos Hijo (a) Trio Duao Identificacion
D8S1179 8 14 10 13 8 10 0.172 0.262 2.9070 1.4535 27738
D21S11 29 30 28 29 28 30 0.365 0277 1.8051 0.9025 1.2363
D7S820 10 12 9 12 9 10 0.331 0.066 7.5758 3.7879 57219
CSF1PO 10 12 10 12 0277 0.241 3.6101 1.8051 7.4899
D3S1358 15 16 16 18 16 0.289 1.7301 1.7301 29933
THO1 6 93 T 93 i 93 0.073 0.023 52083 10.8696 74.4491
D13S317 9 12 11 14 11 12 0.012 0.276 1.8116 0.9058 37.7415
D16S539 9 12 11 12 12 0.435 1.1494 1.1494 1.3212
D251338 17 19 22 25 19 22 0.293 218 1.7065 0.8532 0.0020
D19S433 13 15 13 13.2 13 0.153 3.2680 3.2680 10.6797
VWA 16 17 16 17 16 17 0.787 0.165 1.0504 1.8328 1.9252
TPOX 8 11 8 8 0.427 1.1710 1.1710 27423
DS18S51 12 15 13 17 12 13 0224 0.073 22321 1.1161 76443
D5S818 12 13 11 12 12 0.107 4.6729 46729 21.8360
FGA 21 19 20 19 21 0.069 0.444 22523 1.126126 8.1603
AMELY X Y X X X 432,581 12,414 246°365,186,432
IP total 99.99977 % 99-992% =100

Tabla 4. Estimacion del indice de paternidad (IP) en casos de paternidad bajo las tres situaciones de parentesco mas comunes.
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INTERPRETACION DE CASOS ESPECIALES Y COMPLEJOS

Se trata de aquellos casos en los que no participa
algun progenitor, por lo general el padre, pero se
incluye a ofro familiar, por ejemplo, abuelos paternos,
hermanos, tios, etcétera, quienes sirven para recons-
fruir el perfil del progenitor. En el caso de los abuelos
paternos en presencia de la madre, hay algunas for-
mulas que derivan del nimero de alelos compartidos
enfre el supuesto niefo y los abuelos paternos (figura ).

En cuanto ala hermandad, se pueden presentar
algunos problemas, ya que, si no se cuenta con el
numero suficiente de marcadores, algunas personas
al azar pueden presentar indices de hermandad (IH)
elevados o al menos similares a los de los verdade-
ros hermanos. Esto se debe a que en algunos casos
dos hermanos pueden no compartir ningun alelo
y estar emparentados mostrando un IH de apenas
25% (1/4) (figura 7). Por ello, es recomendable anali-
zar la mayor cantidad de marcadores posibles para
obtener IH elevados (>10,000). De no ser asi, habria
que incluir ofros sistemas genéticos con patrones de
herencia peculiares para llegar a conclusiones defi-
nitivas, como los cromosomas sexuales X o Y.

Ejemplo:
AA-AA (4 alelos A)
AA-AB (3 alelos A)
A-BB, A-BC, AB-AB y AB-AC (3 alelos A)
AB-BC, AB-CC y AB-CD (1 alelos A)
HUO | MADRE | IP abuelos
AA AA, AB nA/4A
AB AA, AC NA/4A
AB AB (nA+nB)/4(a+b)

Figura 6. Caso de paternidad a partir de los abuelos paternos, en pre-
sencia de la madre, con las respectivas formulas para estimar el IP de
acuerdo con el nimero de alelos compartidos con el supuesto nieto.
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iNDICE DE HERMANDAD

Genotipos hermanos | indice de Hermandad (IH)

AB/CD 1/4
AB/AC (2a+1)/8a
AB/AB (T+a+b+2ab/8ab)
AB/C 1/4

AB/A (1+a)/4a

A/B 1/4

A/A (a+1)?/4a?

Figura 7. Caso de hermandad con las respectivas férmulas para estimar el IP de acuerdo con el nimero de alelos compartidos entre hermanos.

La complejidad o laboriosidad para desarrollar manualmente las féormulas antes expuestas en los diferentes
casos de parentesco ha promovido el desarrollo de diferentes soffware o programas que permiten hacer

este tipo de evaluacién de forma automatizada, tanto de casos sencillos como complejos (tabla 5). Solo se
mencionan algunos, pero se destaca que los mds utilizados en Latinoamérica, por ser de libre acceso o estar
en espanol, son Familias, GFF, PatCan y PatPCR.

Software Autor Pais

Enlace

DNAStat Jaroslaw Berent Polonia http://www.umed.lodz.pl/ou/zms/

DNA-View Charles Brenner USA http://dna-view.com/index.html

EasyDNA Wing Kam Fung Ez:j http://www.hku.hk/statistics/EasyDNA/
EasyPat Michael Krawczak | Alemania | http://www.uni-kiel.de/medinfo/mitarbeiter/krawczak/download/
Familias Thore Egeland Noruega | https://familias.name/
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Software

GFF

Antonio Vozme Espana

http://antonio.scienceontheweb.net/

PatCan Jose A. Riancho Espana jose.riancho@unican.es
Patern Michael Krawczak  Alemania  http://www.uni-kiel.de/medinfo/mitarbeiter/krawczak/download/
PatPCR Juan A. Lugue Espaia vestad@telepolis.com

Tabla 5. Software para andlisis de relaciones de parentesco. Se indica autor, pais y enlace o contacto para conseguirlos.

NIVEL DE CONFIANZA REQUERIDO EN PRUEBAS DE
PATERNIDAD

Hasta donde sabemos, no hay un nivel de confianza
aceptado en el dmbito cientifico para concluir una
paternidad. Durante mucho tiempo, los postulados
verbales de Hummel fueron los mds utilizados con
este propdsito, en el que el nivel méximo (W = 99.73%)
se traducia como una paternidad prdcticamente
probada. Este valor corresponde a un IP de 400, y en
la actualidad podria considerarse como insuficiente
en la mayoria de los casos.

El libro de John M. Butler, Forensic DNA Typing:
Biology, Tecnology and Genetics of STR Mar-
kers, publicado en 2005, refiere un valor minimo
de W =99 % (IP = 100), mientras que en el grupo de

habla inglesa de la ISFG solo se menciona que la
mayoria de sus participantes, en un ejercicio interla-
borarios, toma como referencia minima W = 99.99 %
(IP=10000), pero no declara que sea el valor minimo
aceptado globalmente.

Hay paises, como Colombia, donde se ha
integrado un valor minimo en la legislacién para de-
clararuna paternidad, especificamente W= 99.99 %;
mientras no se alcance este valor, la prueba se
considera no concluyente, lo que obliga a incluir
un nUmero de marcadores genéticos de otro tipo
(e.g. inserciones-deleciones) o con ofro tipo de
herencia, como el cromosoma Y o X. Sin embargo,
mientras no esté en la legislacion vigente, el juez
podria considerar otros valores minimos de acuerdo
con su criterio.
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MUTACIONES EN PRUEBAS DE PATERNIDAD

La alta variabilidad de los marcadores genéticos
se debe a sus elevadas tasas de mutacion. Por esa
razén, es relativamente normal encontrar casos
de parentesco donde existe una exclusiébn o no-
concordancia. Por ejemplo, se ha estimado que, si
se realizan 100 pruebas de paternidad con 15 mar-
cadores al ano, se espera que se observen entre
2 y 20 mutaciones. El efecto estadistico de dichas
exclusiones aisladas es una disminuciéon en la poten-
cia delaprueba (IPy W). La manera mds sencilla de
abordar dichas exclusiones es la férmula IP = u/PE,
recomendada por la AABB (American Asociation
of Blood Banks), la cual depende de la tasa de
mutacion® (u) y del poder de exclusion del marca-
dor que se reporta en los estudios de validacion
poblacional (tabla 3).

Una directriz para reconocer las mutaciones es
que involucran generalmente cambios de un paso
(?-11®10) y pocas veces de dos pasos (8-11®12),

3 Las tasas de mutacion reportadas por la AABB se pueden consultar
en la pagina del National Institute of Standard and Technology. Dis-
ponible en: https://strbase.nist.gov/mutation.htm

aungue se ha reportado un caso excepcional con
una mutacién de cuatro pasos.

Gracias al desarrollo de los sistemas genéticos
de nueva generacion con al menos 20 marcado-
res, incluso el IP de casos en los que no participa un
progenitor, normalmente la madre, genera valores
suficientemente informativos para dar certeza a los
solicitantes (IP> 99.9 %). Sin embargo, en los labo-
ratorios que siguen usando solo 15 marcadores, los
casos de mutacién si afectan en la obtencién de
resultados concluyentes para descartar o confirmar
la paternidad.

Oftra forma facil de abordar las mutaciones es
con el uso de algun software en el que solo hay
que incorporar la tasa de mutacion y definir algu-
nos pardmetros con ayuda del manual de usuario
(tabla 5).

CONCLUSIONES

Se presentaron diferencias importantes en cuanto
a la interpretacion de perfiles genéticos en el con-
texto de casos criminales y de patfernidad. En el
primero, se consideran todos los alelos/genotipos
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del perfil genético; mientras el segundo —mds com-
plejo— se basa en los alelos compartidos con el
progenitor en duda y en la presencia de familiares.
En ambos casos se obtiene una razén de verosimi-
litud, ampliamente conocida como LR (likelihood
ratio), aunque en paternidad este es conocido
como IP (indice de paternidad).

Se recomienda que la integracién de la evi-
dencia genética en un juzgado se haga de forma
metddica por medio del Teorema de Bayes, por lo
que se presentan tres ejemplos simplificados de este
proceso.

Tanto en criminalistica como en paternidad, es
necesario contarconuna base de datos poblacional
de la que se tomen, principalmente, las frecuencias
alélicas para la interpretacion. En México se cuenta
con un buen nUmero de dichas bases de datos para
diferentes sistemas genéticos, aunque la intfegracion

de nuevos marcadores genéticos y, recientemente,
gendmicos obligard el desarrollo de nuevos estudios
poblacionales.

Actualmente es posible hacer la interpretacion
estadistica de casos como los antes expuestos en
todas las fiscalias de justicia del pais, gracias a la
capacitaciéon de los peritos en genética forense
y a su conocimiento de diferentes programas que
facilitan esta tarea. Sin embargo, el reto mds impor-
tante ahora es divulgar la informacién bdsica de
la interpretacion de las pruebas genéticas a pro-
fesionales no expertos en genética, en particular,
dentro del dmbito juridico, a abogados y jueces. Lo
anterior permitird evitar deslumbramientos y falsas
expectativas, para dar su justo valor a las pruebas
genéticas y llegar a mejores decisiones en benefi-
cio de la sociedad mexicana. Tal es el objetivo de
este trabajo.
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