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INTRODUCCION

La criminalidad y violencia han alcanzado escalas sin precedentes en América Latina en los ultimos anos. En el Peru, las principales economias ilegales asociadas a redes
criminales son: mineria ilegal, trata de personas, narcotrafico, extorsion, entre otras (1). Las desapariciones de personas y los homicidios son manifestaciones directas de
estas actividades delictivas. Al cierre del 2024, se reportaron un total de 17737 personas desaparecidas, habiendo sido ubicadas 9286, entre vivos y fallecidos (2). Ademas,
se reportaron 2011 asesinatos, 34% mas que el afio anterior, y 1125 fueron resultado del sicariato (3). Para las autoridades resulta complejo establecer la identidad de las
personas cuando fueron sustraidas del entorno familiar, movilizadas a través de frontera, victimadas en crimenes violentos, entre otros.

Las regiones STR (Short Tandem Repeats), son secuencias cortas de ADN de caracter polimorfico que se distribuyen a lo largo del genoma humano, que siguen patrones de
herencia mendeliana. Su aplicacion en |a ciencia forense, hace posible generar perfiles genéticos unicos para cada individuo, estableciendo la identidad de una personay
filiacion a grupos familiares. No obstante, |la baja resolucion que ofrecen las plataformas de analisis STR convencionales, limitadas a paneles de 15 a 28 loci reduce la
solidez de los valores de probabilidad, y obliga a incorporar familiares para alcanzar niveles de certeza aceptables, dificultando la resolucion de casos de parentesco
indirecto o familias fragmentadas. De ese modo, el uso de plataformas STR extendidas maximiza la resolucion de casos, permitiendo reducir el numero de familiares, con
indices de verosimilitud (LR) con mayor grado de certeza (4).

En este sentido, la genética forense aparece como una herramienta cientifica para la resolucién de casos de identificacion de personas vivas o fallecidas, cuando no se
puede alegar con certeza un vinculo, que brinda evidencia solida en procesos civiles y penales. Especialmente cuando el analisis se ve afectado por la ausencia de los
progenitores o el numero de familiares disponibles es limitado.

OBJETIVO Figura 01: Distribucion de casos de parentesco analizados

Evaluar la eficacia de una plataforma ampliada de analisis de hasta 60 loci STR
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MATERIALES Y METODOS

Se analizaron un total de 135 casos de parentesco, correspondientes a casos de
vinculos de parentesco, recibidas durante el periodo 2023 al 2024.

Las extracciones de ADN se realizaron a partir de muestras de sangre (COPAN-
NUCLEI CARD) e hisopados bucales. El proceso de extraccion de ADN de muestras
de hisopado bucal fue realizado por medio de lisis directa con el Buffer Swab
Solution (PROMEGA). Las muestras de sangre fueron amplificadas por método de
PCR-Directo. Cada muestra fue amplificada mediante el uso del termociclador
SimpliAmp de la marca ThermoScientific.

El analisis de los loci autosomicos STR (Short Tandem Repeats) se realizaron
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mediante el uso de los kits: VeriFiler™ Express, GlobalFiler™ y Microreader™ 23sp, :
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complementadas con un panel STR in-house desarrollado por BIO-LINKS, disenado
para ampliar la resolucion de loci hasta un total de 60 marcadores STR. La PCR se ,
llevd segun las recomendaciones de cada fabricante mediante electroforesis Figura 02: Eficacia de las pruebas de parentesco por categoria
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El analisis genético se realizé con el software GeneMapper version 1.4. Los calculos HERMANDAD COMPLETA MEDIA HERMANDAD
de indice de verosimilitud (Likelihood Ratio 6 LR) se efectuaron con el programa
Familias version 3.3, aplicando frecuencias alélicas correspondientes a la poblacion Tws .q ﬂ
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Se analizaron un total de 135 casos de parentesco, cuya distribucion por categoria 9 ve 1
se presenta en la Figura 01. Los tipos de parentesco mas frecuentes fueron los
casos de media hermandad (47%), hermandad completa (21%) y tio-sobrino
(15%), lo que refleja la diversidad de relaciones familiares estudiadas. OTROS TIO - SOBRIND
La Figura 02 muestra la eficacia de las pruebas de parentesco segin el nimero de 1ve 1 q
parientes incluidos en el analisis. Se observo una mayor tasa de resolucion en los Ty
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En particular, las pruebas con dos o0 mas parientes mostraron una mayor capacidad o 3vs]
discriminativa, lo cual resulté fundamental para resolver casos complejos. Ademas, Oy 1
se observo una mayor tasa de resolucion en los casos donde participaban pocos
parientes, especialmente cuando se combinaba un mayor numero de marcadores 0% 505 00% 0% 50 1005,
geneticos analizados. Este factor incremento significativamente la capacidad Recuento de Casos Concluyentes Recuento de Casos Concluyentes

discriminativa de las pruebas.

CONCLUSIONES

La implementacion de una plataforma extendida de hasta 60 marcadores STR incrementa la tasa de resolucion de casos de parentesco biolégico por encima del 95%. Incrementar el numero de
marcadores analizados permite obtener indices de verosimilitud (LR) mas robustos, y establecer relaciones de parentesco con mayor grado de certeza, superiores al 99.99%. Esta mejora
técnica, permite reducir la necesidad de incluir un grupo familiar extenso en los procesos de identificacion, optimizando los recursos disponibles y acelerando la localizacion e identificacion de
personas, brindando asi un respuesta forense estratégica y eficiente ante los desafios de la realidad peruana.
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