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RESUMEN 

 

En la práctica forense son utilizados los marcadores del tipo STR por su gran poder 

discriminativo para identificar genéticamente a personas involucradas en un proceso 

judicial, en el Perú actualmente se utilizan un mínimo de 20 STRs de acuerdo a las 

recomendaciones del CODIS. En el presente estudio se caracterizaron 21 marcadores 

STR autosómicos del kit Globalfiler express, en una población peruana mestiza con 

aplicación a la práctica forense. Las frecuencias alélicas absolutas fueron estimadas en 

300 individuos no emparentados provenientes de diferentes provincias del Perú. Con los 

datos obtenidos se realizó un análisis de los parámetros estadísticos forenses como el 

poder de  discriminación (PD), poder de exclusión (PE), contenido de información 

polimórfica (PIC), heterocigosidad observada (Ho) y heterocigosidad esperada (He). 

Todos los loci estudiados estuvieron en equilibrio de Hardy-Weinberg, tras aplicar la 

corrección de Bonferroni a los marcadores D10S1248 y D2S1338. El marcador SE33 

resulto el más polimórfico con un índice de 90.95%, mientras que el menor índice se 

registró en el marcador D22S1045 con el 50.71%. La población peruana presento alelos 

que no se observan en la población hispana, entre estos alelos tenemos al 29.2 y 35.2 

del marcador D21S11, alelos 17, 25.3 y 49.2 en el marcador FGA, el alelo 15 en el 

marcador D5S818, el alelo 11 en el marcador D3S1358, el alelo 18 en el marcador 

D10S1248, los alelos 17.2, 19.2 y 23 en el marcador SE33. Asimismo, existen algunos 

alelos que se observaron en la población hispana y no se registraron en la  población 

peruana como los alelos 11, 12 y 17.3 en el marcador vWA, los alelos 24.2, 28.2, 33 y 35 

en el marcador D21S11. El poder de discriminación total fue mayor a 99.99999% y el 

poder de exclusión total fue de 99.99997%. Existe diferencia de 2.9357% entre las 

frecuencias alélicas absolutas de la población mestiza peruana y la población hispana, 

esta diferencia es significativa en los cálculos probabilísticos de vínculos biológicos y en 

la identificación genética. 

 

Palabras claves: Alelos, discriminación, exclusión, frecuencia alélica, marcador,  

población. 
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ABSTRACT 

 

 In the forensic practice are the same, markers of type STR, for its great 

discriminative power to identify genetically people involved in a judicial process, in Peru, 

currently, it is a minimum of 20 STR according to the recommendations of the CODIS In 

the present study, 21 autosomal STR markers of the Globalfiler express kit are 

characterized in a Peruvian population with practice to practice. The absolute allelic 

frequencies were estimated in 300 unrelated individuals from different provinces of Peru. 

Statistical data are published analyzing forensic statistical parameters such as the power 

of discrimination (PD), power of exclusion (PE), content of polymorphic information (PIC), 

heterozygosity observed (Ho) and heterozygosity expected (He).  All the loci studied in the 

Hardy-Weinberg equilibrium, after the application of the Bonferroni correction to the 

markers D10S1248 and D2S1338. The marker SE33 is the most polymorphic with an 

index of 90.95%, while the lowest index is identified in the marker D22S1045 with 50.71%. 

The Peruvian population is present in numbers 29.2 and 35.2 of marker D21S11, alleles 

17, 25.3 and 49.2 in the FGA marker, allele 15 in marker D5S818, allele 11 in marker 

D3S1358, allele 18 in marker D10S1248, the alleles 17.2, 19.2 and 23 in the marker 

SE33. Likewise, there are some alleles that are observed in the Hispanic population and 

are not recorded in the population such as alleles 11, 12 and 17.3 in the vWA marker, 

alleles 24.2, 28.2, 33 and 35 in marker D21S11. The power of total discrimination was 

99.99999% and the power of total exclusion of 99.99997%. There is a difference of 

2.9357% between the absolute allelic frequencies of the Peruvian population and the 

Hispanic population, this difference is significant in the probabilistic calculations of the 

biological links and in the genetic identification. 

 

Key words: Alleles, discrimination, exclusion, allelic frequency, marker, population. 
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1. INTRODUCCIÓN 

 

Establecer métodos que garanticen la identificación humana dentro de un 

grupo poblacional fue siempre un gran reto en la sociedad científica cuando se 

tenía que resolver casos en las investigaciones criminales o dar por cierto el 

grado de parentesco entre individuos alegados (Franca, 2001).  Durante muchas 

décadas, fueron apareciendo diferentes técnicas biológicas para identificar a las 

personas, con el fin de individualizarlas. Entre estas técnicas encontramos a las 

huellas dactilares, estudios antropológicos y los análisis de los grupos sanguíneos 

(Hirszfeld and Hirszfeld, 1919). Años más tarde, cuando se describió la estructura 

del ADN en 1953, los científicos logran identificar polimorfismos en el sistema 

antígeno leucocitario humano, convirtiendo los análisis del ADN en técnica 

esencial para resolver casos de genética forense desde 1980, cuando se 

comenzó a utilizar las regiones polimórficas del ADN (Hammond et al, 1994). 

 

El estudio de los polimorfismos en el ADN nuclear humano es considerado útil 

por la comunidad científica de genética forense por contribuir a la individualización 

de las personas, pues su alto grado de variabilidad genética en los marcadores 

utilizados genera un perfil genético exclusivo en cada persona, exceptuando a los 

gemelos monocigotos, además que este perfil genético, por encontrarse 

registrado en todas las células del individuo de forma invariable a lo largo de su 

vida, logra identificar a las personas.  

 

Estas regiones del ADN nuclear fueron localizadas en los diferentes 

cromosomas humanos y tienen la particularidad de repetirse en tándem, para su 

denominación dependerá de la unidad de repetición, por lo tanto serán llamados 

ADN satélite cuando las unidades de repetición son de 100 a 10 000 nucleótidos, 

cuando las unidades de repetición están entre 10 a 100 nucleótidos se denominan 

ADN minisatélite y si la unidad de repetición está entre 2 a 6 nucleótidos se 

llaman ADN microsatélites (Butler, 2005; Butler et al, 2012; Hamada et al.1982, 

Tuatz y Renz, 1984). En el presente estudio se utilizaron en total 21 

microsatélites, de los cuales 20 microsatélites presentan regiones polimórficas 
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tetranucleotídicas, y un microsatélite, el marcador D22S1045, con regiones 

polimórficas de trinucleótidos. 

 

En el ámbito forense, el análisis de muestras del ADN comprende el estudio 

de un conjunto de marcadores microsatélites, que van de la mano con los 

avances tecnológicos. Siguiendo las recomendaciones del CODIS, desde enero 

del 2017 se agruparon veinte loci para formar un perfil genético único por 

individuo. Durante las investigaciones civiles o penales, el ADN nuclear es 

obtenido directamente de los individuos cuando se trate del sospechoso o víctima, 

en el caso de indicios o evidencias generalmente se recupera de vestigios 

abandonados en la escena del crimen y/o de soportes fijos que contengan fluidos 

corporales como sangre, semen, saliva; asimismo de muestras biológicas como 

vellos, cabellos, uñas, restos óseos y de piel, entre otras. El éxito de una 

identificación genética está relacionada cuando al obtener un perfil único o mezcla 

a partir de las muestras procesadas del caso específico, se enfrenta a un perfil 

genético conocido que generalmente se encuentre organizado en un banco de 

datos, logrando identificar al agresor o víctima durante la investigación criminal 

(Oz et al, 1999; Sánchez, 2001; Sweet, 2007).  

 

En sus inicios, la comunidad forense realizó estudios en grupos poblacionales 

de ascendencia afroamericana, caucásica, hispana, asiática, lejano oriente y 

nativo americano, obteniendo 41 conjuntos de datos poblacionales, de estos 

datos genéticos se obtuvo la frecuencia de perfiles estimados por grupo 

poblacional, (Budowle et al, 2001). Actualmente se han desarrollado nuevos 

sistemas de PCR multiplex en los kits forenses, por ello es necesario implementar 

los laboratorios forenses de acuerdo a los avances tecnológicos. Con los aportes 

científicos se determina que existen diferencias significativas entre los grupos 

poblacionales en determinados marcadores genéticos y sus respectivos alelos; 

por ello es importante que en cada grupo o región de la población se tenga 

estudios de frecuencias poblacionales para incluirlos en las estimaciones 

estadísticas. 
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A nivel mundial, las investigaciones en genética forense necesitan de estudios 

científicos que reporten frecuencias alélicas absolutas entre grupos poblacionales, 

pues al observar que ciertos alelos son más frecuentes o ausentes en ciertas 

poblaciones, es que se realizan estudios con el fin de obtener resultados más 

confiables. La población peruana al igual que en los países de la comunidad 

Latinoamericana  son mestizas, porque existió una mezcla genómica entre la 

población nativa Latinoamericana  y los conquistadores europeos, dando como 

resultado una población mestiza (Wang, 2008). Asimismo según Sandoval et al. 

(2004), en el Perú existe un mestizaje generalizado, donde las migraciones 

continuas y el accidente geográfico marcado, a través de los siglos han sido 

factores determinantes para la variabilidad interpoblacional y también observar 

homogeneidad genética en ciertos grupos de poblaciones aisladas o inaccesibles. 

Por ello la subestructura de una población, según Iannacone et al. (2011), se 

refiere cuando una población adquiere frecuencias alélicas que las hace 

diferentes a otras poblaciones y el Perú no es ajeno a ello. Según Lewontin 

(1972), las poblaciones humanas presentan diversidad genética solo en una 

fracción pequeña de ellas y se puede atribuir a diferencias que existen entre 

grupos humanos pero que la mayor parte de esta diversidad se debe a 

variabilidad intragrupal, la cual es medida en términos de variación de las 

frecuencias alélicas.  

 

El presente estudio caracterizó genéticamente a la población peruana a través 

de la variabilidad génica y haplotípica de polimorfismos autosómicos en una 

muestra poblacional mestiza peruana, con la finalidad de ser aplicado en la 

práctica forense, para identificar a los individuos que por diversas razones se 

encuentran involucrados en un proceso judicial. Las frecuencias alélicas absolutas 

obtenidas fueron enfrentadas a parámetros estadísticos forenses para evidenciar 

su peso en los cálculos probabilísticos de identificación o parentesco, así como 

probar el poder de discriminación e índice de coincidencia.  
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2. ANTECEDENTES 

 

2.1.  Estudio del ADN en la ciencia forense 

La ciencia forense es una disciplina enfocada a socorrer al llamado de 

la justicia para resolver casos tanto en el ámbito civil como en el penal. 

Durante las últimas décadas los análisis del ADN nuclear revolucionaron las 

investigaciones forenses; fue a partir del año 1987 que empieza a tomar 

protagonismo cuando se utilizó la huella genética digital (HDG) o “DNA 

fingerprinting” en los procesos criminales seguidos en Inglaterra y Estados 

Unidos. En la actualidad, los estudios genéticos de STRs para la 

identificación humana son considerados esenciales cuando se tienen restos 

biológicos y son utilizados en los tribunales de justicia en el mundo por su 

gran confiabilidad científica (González, 2006). 

 

La complejidad del genoma humano fue revelada en su totalidad 

durante el desarrollo del Proyecto del Genoma Humano, que logró 

caracterizar la secuencia de todo el genoma y que finalizó el año 2003. El 

Genoma Humano haploide está formado por 3x10⁹ pares de bases, se 

puede clasificar en: ADN codificante y ADN no codificante, de acuerdo a la 

función biológica que desempeñen. El ADN codificante, está constituido por 

genes, secuencias ordenadas de nucleótidos en la molécula de ADN, cada 

uno de los cuales contiene la información necesaria para la síntesis de una 

macromolécula con función celular específica, habitualmente proteínas, pero 

también diferentes tipos de ARN (ARNt, ARNr) (Fowler et al, 1988; IHGSC, 

2004). Por otro lado el ADN no codificante, que no es transcrito a ARN, 

comprende secuencias de ADN cuya función es en gran parte desconocida, 

pero que probablemente incluyen zonas con función reguladora (Ecker et al, 

2012). El ADN codificante soporta gran presión selectiva, por lo que muestra, 

en general, una reducida variabilidad de secuencia entre individuos; mientras 

que el ADN no codificante, al no estar sujeto a presión selectiva tan intensa 

soporta mayores niveles de variación entre individuos, por lo que tiene gran 

interés en identificación humana debido a su alto polimorfismo (Butler et al, 

2005; Fowler et al, 1988; y Vera, 2003).  
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Los polimorfismos genéticos, también conocidos como marcadores 

genéticos, permiten utilizar la información genética a la hora de identificar a 

las personas, por su gran variabilidad en las secuencias de lugares 

específicos (Venter et al, 2001). 

 

El análisis de polimorfismos del ADN alcanzó gran relevancia social al 

aplicarse en casos criminales, permitiendo comparar el ADN de un individuo 

con el obtenido a partir de los indicios o evidencias recogidas de la escena 

del crimen con el propósito de vincularlas en el caso criminal o excluirlos 

(Roewer, 2013). En la ciencia forense el objetivo de mayor relevancia es la 

diferenciación entre personas, permitiendo que él individuo vinculado al caso 

criminal fuera identificado entre los individuos de la población estudiada 

(Strachan, 2002). 

 

Los organismos biológicos contienen ADN, por lo cual cualquier resto 

proveniente de ellos que se encuentre relacionado a un proceso judicial 

brinda la información necesaria para relacionarlo en la hipótesis planteada 

por el investigador y en muchos casos se llega al origen de este resto 

biológico. La genética forense es relativamente nueva y desde sus inicios 

revolucionó las investigaciones para la identificación humana, pasando a ser 

de gran ayuda en las decisiones de los administradores de justicia. El 

principal objetivo de esta disciplina es que a través del estudio del ADN 

nuclear se pueda identificar el origen de las muestras biológicas levantadas 

de la escena donde ocurrieron los hechos; asimismo, identificar entre los 

miembros del grupo poblacional a la persona responsable de cometer el 

delito penal o a la víctima. Esta individualidad se logró gracias al 

descubrimiento de las regiones hipervariables en el ADN (Jeffreys y Wilson, 

1985a), por ello las pruebas genéticas ya sea en la identificación humana, 

casos criminales o para establecer parentesco, no indican características 

físicas o patológicas de la persona, ya que se analizan secuencias que no 

codifican proteínas, lo que significa que no tienen una función específica 

para el organismo (Carracedo, 1995) 
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Para caracterizar genéticamente a las poblaciones, se utilizan los 

polimorfismos de los STRs o microsatélites, los mismos que también se 

emplean para realizar estudios evolutivos y para fines de identificación en 

medicina forense (Gusmão  y Alves, 2010). En el fundamento de las 

fórmulas matemáticas del teorema de Bayes planteadas en 1763, se 

extrapola para calcular la probabilidad a priori y a posteriori en los casos 

investigados en la práctica forense (Jobling et al, 2004).  

 

 

2.2. Identificación humana 

En sus inicios, la identificación humana se basaba en parámetros 

morfológicos; con el avance tecnológico y científico del diseño de primers 

para la secuenciación de marcadores genéticos, se desarrolló la genética 

forense para identificar personas a través del análisis de vestigios biológicos 

recogidos en la escena del crimen, restos óseos o cadavéricos. Asimismo se 

utiliza en estudios de variabilidad genética en las poblaciones humanas. 

Durante el siglo XX se logró  procesar muestras biológicas con el fin de 

identificar personas, para ello se utilizó marcadores, siendo los primeros 

marcadores los eritrocitarios ABO (conocidos como polimorfismos clásicos) 

que se utilizaron después de su descubrimiento en 1900 (Landsteiner, 1900). 

Estos marcadores genéticos clásicos se derivaron de los antígenos 

eritrocitarios como el D del sistema Rh, del grupo sanguíneo ABO y del  MN, 

(Joblin, 2004). Más tarde se fueron descubriendo diversos polimorfismos en 

las proteínas séricas leucocitarias y eritrocíticas que al ser analizadas a la 

vez resultaban eficaces para la identificación de personas (Carracedo ,1999 

y Murch, 1986), sin embargo, su potencial resultó ser limitado debido a la 

poca variabilidad interindividual en esos marcadores (Boyd, 1950; Fernández 

et al, 1999). 

 

En la ciencia forense a partir de 1980, con el desarrollo de la PCR se 

pudo utilizar los polimorfismos del ADN para la identificación humana. En 

1984 cuando Alec Jeffreys y colaboradores describieron unos elementos 

extremadamente variables y heredables en las regiones del ADN en tándem, 
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que fueron analizados mediante sondas multilocus, conocidos como “DNA 

fingerprinting” o huella genética (Jeffreys y Wilson, 1985a); describieron la 

forma de análisis para individualizar, teniendo como fundamento la 

diversidad genética humana en la población.  

 

Los polimorfismos del ADN, descubiertos por Wyman y White en 1980, 

fueron utilizados posteriormente con grandes posibilidades en la 

identificación humana por Jeffreys en 1985, teniendo un incremento, en más 

del 99% de los rangos de probabilidad para excluir a los investigados de 

casos civiles y penales.  

 

La aplicación de esta tecnología pronto tuvo sus frutos,  lográndose 

resolver el primer caso judicial en Gran Bretaña aplicando la técnica 

molecular de caracterización de polimorfismos hipervariables del ADN 

(Hammond et al, 1994). Posteriormente una corte civil inglesa resuelve una 

paternidad discutida utilizando muestras del ADN y fue a partir de 1987 que 

la técnica del ADN es admitida en los juzgados de Gran Bretaña y Estados 

Unidos (Lander et al, 2001).  

 

En 1990, el U.S Congress Office of Technology Assessment concluye 

que las técnicas del ADN son científicamente válidas para la identificación de 

individuos, siempre que se disponga de la certeza metodológica en su 

realización. Por ello, estandarizaron las técnicas en los laboratorios del FBI y 

se empezó a analizar muestras de tejido dañado, que gracias a esta técnica 

del ADN se tuvo posibilidades de estimar un gran número de sitios variables 

localizados en zonas diferentes del genoma (Edwards et al., 1992). 

Posteriormente se descubre un gran número de regiones polimórficas 

(Roewer L, 2013), lo cual hizo posible realizar estudios en los diversos 

grupos poblacionales logrando caracterizarlos y brindar soporte científico en 

la validez de las pruebas genéticas. 
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2.3. Polimorfismos del ADN 

Los estudios de identificación humana utilizan muestras biológicas de 

las cuales se puede extraer el ADN para su posterior estudio a través del 

análisis de regiones polimórficas o hipervariables, las cuales se caracterizan 

por presentar específicamente secuencias de bases que se repiten 

consecutivamente. En 1940, Ford fue quien utilizó por primera vez el término 

polimorfismo definiéndolo como la aparición conjunta en un lugar de dos o 

más formas discontinuas de una especie, de tal modo que la más rara de 

ellas no se pueda mantener simplemente a través de la mutación espontanea 

(Ford, 1940).  

Las regiones hipervariables del ADN poseen elevado poder de 

discriminación y permiten una confiabilidad del 99.9%, así como pueden 

excluir a un individuo de manera errónea. La molécula del ADN tiene 

regiones diferentes entre personas, cada persona posee 3 000 millones de 

nucleótidos en su genoma y es aproximadamente el 0.1% del total del ADN, 

es decir 3 millones de nucleótidos los que son diferentes en cada individuo. 

Estas diferencias durante siglos han definido a las etnias  (Agrawal et al, 

20014; Kruglya L, 2001; Silva et al, 2006).  

El estudio de los polimorfismos tiene muchas aplicaciones en medicina, 

investigaciones biológicas y procesos jurídicos. En la identificación humana 

se puede definir un marcador genético como un polimorfismo que permite 

diferenciar cromosomas e individuos, así como establecer sus relaciones 

biológicas de parentesco (Rangel, 2010). Los polimorfismos expresan la 

variabilidad existente en un fragmento del ADN. Se puede inferir que a 

mayor número de alelos, hay mayor polimorfismo y mayor poder para 

identificar a un individuo (Lorente JA, Lorente AM, 1995; Guizar, 1994; 

Aranguren et al, 2005). 

A nivel del ADN, los polimorfismos pueden ser desde la mutación de 

una sola base hasta el cambio en el número de unidades repetidas en 

tándem en ciertas regiones del ADN y se suelen clasificar en: a) 
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Polimorfismos de secuencia, producidos por el cambio de uno ó más 

nucleótidos en una secuencia de ADN; b) Polimorfismos de longitud, 

producidos por inserciones o delecciones de uno o más nucleótidos. Este 

tipo de polimorfismo es el que se observa más frecuentemente en el  ADN 

repetitivo nuclear (Checa C et al, 2007). 

El ADN repetitivo en tandem está formado por bloques de ADN que se 

repiten consecutivamente y se suele dividir en ADN satélite, ADN minisatélite 

y ADN microsatélite. Los microsatélites son por excelencia los polimorfismos 

anónimos utilizados en el diagnóstico genético, corresponden a la repetición 

en tándem de secuencias de entre 2 y 6 nucleótidos; presentan dos 

características que los hacen ideales para ser utilizados: I) están distribuidos 

de forma casi homogénea por todo el genoma y II) presentan un número 

elevado de alelos con frecuencias similares entre sí, de forma que la 

probabilidad de que un individuo sea heterocigoto es muy elevada 

(presentan una alta heterocigosis) (Weber y Wong, 1993). Los microsatélites 

o STRs, se componen de secuencias nucleotidicas repetidas cortas (p. ejem. 

GATC) que dan lugar a diversos alelos que se nombran por el número de 

veces que se encuentre la secuencia repetida; por ejemplo, el alelo tres 

presentará tres veces la secuencia GATC (es decir, GATC, GATC, GATC), 

con la misma lógica para todos los alelos. En la población podrían existir los 

alelos 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, etc., y un número aún mayor de genotipos 

(por ejemplo, 6/6, 6/7, 6/9, 7/7, 7/9, 10/12, etc.) (Rangel, 2010). 

Si se analizan más de trece regiones polimórficas o STRs, aumentará 

el grado de confianza para distinguir distintos individuos en un grupo 

poblacional; esta característica discriminante es muy importante en la 

genética forense y en los procesos judicializados. Analizando las regiones 

polimórficas, se logra determinar el genotipo de una persona a partir de 

muestras de cabellos, sangre en soportes, células de la piel, saliva, restos 

óseos, entre otras. Aún con cantidades pequeñas del ADN, luego de tipificar 

el perfil genético de la muestra encontrada y se compara con el genotipo del 

individuo “sospechoso”, víctima, o padre alegado, es decir se busca el 

vínculo genético existente dependiendo de la hipótesis del fiscal o de quien 
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realiza la investigación, con el propósito de solucionar el conflicto y llegar a 

una conclusión (Checa C, 2007). Asimismo los marcadores STR, por su alto 

índice polimórfico, son utilizados en estudios de genética poblacional, 

genética médica y estudios de evolución (Gourraud PA et al, 2004) 

 

Los laboratorios de genética forense aprovechan los polimorfismos del 

ADN, que están implementados en técnicas de constante evolución, 

obteniendo rapidez y precisión para la identificación de individuos mediante 

el ADN (Corach et al, 1995). La metodología utilizada por consenso es la 

misma en todo el mundo y consiste en el análisis de 20 marcadores STR 

autosómicos mediante PCR Múltiplex, en la cual se combina en una sola 

reacción las regiones que se quiere amplificar. En los vínculos biológicos se 

debe tener en cuenta que la herencia del padre imputado y madre real en 

cada uno de los marcadores genéticos testados es del 50% en relación al 

hijo o hija. (Lagos ML et al, 2011).  

 

En la investigación forense, para obtener un perfil genético compuesto 

por una serie de marcadores genéticos se utiliza la PCR, mediante la cual se 

obtiene el tipificado del ADN forense (Mullis et al, 1986). Al permitir 

amplificarse pequeñas cantidades del ADN que van de 0.5 a 2 ng mediante 

PCR, se incrementa la sensibilidad en la técnica (Helmuth R et al., 1990). 

Aun por la gran demanda de los STR nucleares en la genética forense, no 

son exclusivos estos marcadores. También se tiene que los SNPs que son 

polimorfismos de mayor abundancia en el genoma humano y que se van 

utilizando dentro del área forense (Budowle B and Van Daal, 2008). 

Actualmente, mediante SNPs se caracteriza el fenotipo del individuo que 

deja su muestra ante un hecho criminal, brindando datos específicos del 

grupo poblacional al que pertenece. Esta característica, en forense, es 

importante cuando al desconocer la procedencia del aportante de la muestra 

te acerca a su grupo poblacional, agilizando la búsqueda para su 

identificación. Asimismo son de gran ayuda en la identificación genética los 

STRs sexuales de los cromosomas X e Y (Jobling MA and Tyler S, 1995), y 

el ADN mitocondrial (Anderson et al., 1981). 
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2.4. Clasificación de los STRs 

Los STRs representan aproximadamente el 20% del genoma humano 

(Goldstein D, 1999). La variabilidad del tamaño alélico en los microsatélites 

los vuelve polimórficos y esa característica los pone en ventaja ante otra 

técnica (Edwards A et al, 1992), asimismo por su capacidad de trabajarlos 

por PCR multiplex (Butler JM et al., 2012), permiten obtener el perfil genético 

en una reacción, facilitando su estudio (Carracedo A et al, 1997). 

  

Los microsatélites son regiones que se repiten en el ADN y se 

distribuyen en el genoma humano, existe un microsatélite por cada 5 000 a 

10 000 nucleótidos y están formados por secuencias de 1 a 6 nucleótidos 

repetitivos que pueden ser de 3 a 50 veces (Butler JM, 2005). Son 

marcadores altamente polimórficos que sirven para realizar micro 

diferenciación genética entre grupos poblacionales (Jeran et al., 2007). 

 

Según el patrón de repetición, los STR se clasifican en categorías 

(Butler JM, 2005), dependiendo del número de nucleótidos que forman la 

unidad de repetición, pudiendo ser mononucleótidos, dinucleótidos, 

trinucleótidos, tetranucleótido, pentanucleótidos y hexanucleótidos. Debido a 

que la tasa de mutación en una generación es elevada (de 102 a 106 

mutaciones por loci), (Chakraborty et al, 1997), el alto grado de polimorfismo 

que presenta por las variaciones en el número de unidades que se repiten 

los vuelven de gran interés en la genética forense, originando diversidad en 

la cantidad de alelos por grupo poblacional. Así se registra alta 

heterocigosidad, así como poder de discriminación, herencia no ligada o 

independiente y poseen probabilidad muy baja de coincidencia cuando 

actúan en conjunto. Por tener alelos tan pequeños o mini STR, permite 

analizar muestras antiguas y que se encuentren degradadas (Chambers GK 

et al., 2000; Walker Mr, 1999). Todas estas ventajas aumentan la 

discriminación entre perfiles genéticos y la disminución en el tiempo de 

análisis.  
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2.5. Nomenclatura de los STRs 

La nomenclatura de los STR, está compuesta por una primera letra que 

generalmente es una “D” que significa DNA, le sigue el número que 

representa al cromosoma donde se encuentra localizado, luego sigue la letra 

“S” por secuencia de copia única y al final se escribe el número del locus 

donde fue descrito el marcador (Butler JM, 2005), obteniéndose la 

denominación D # S ###.  

D 18 S 351 

 

 

  

 

 

 

 

Figura 1: Nomenclatura del marcador loci D18S351. 

Fuente adaptada de Butler JM (2005). 

 

En la Figura 1, se esquematiza la nomenclatura del marcador 

D18S351 (Base de datos GenBank 18333), mientras que para los loci 

STRs o marcador genético que están dentro de una región codificante de 

proteínas se debe usar la hebra codificante; ejemplo: vWA (GenBank 

M25716) su denominación viene de su ubicación en el sitio que codifica 

para el factor von Willebrand. (Gill et al, 2001).  

 

 

2.6. Selección de los STRs para uso forense 

Cada vez las técnicas moleculares se van sofisticando en sistema 

multiplex, permitiendo, en un solo paso, el estudio de los STRs 

recomendados por el CODIS, estos marcadores son seleccionados por su 

gran capacidad discriminante y están localizados en regiones no 

“Localización en el 
cromosoma” 

DNA 

“Secuencia copia 
única” 

“Número de locus” 
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codificantes. Actualmente es común el estudio de estos loci como 

marcadores; los laboratorios comerciales elaboran kits utilizando los STRs 

marcados con sustancias fluorescentes, y son elegidos cuando presentan 

alto polimorfismo y tienen poder discriminante en la identificación humana 

(Lorente et al, 2007).  

 

Un Kit comercial actualmente permite amplificar hasta 27 loci en una 

reacción, el marcaje del fluorócromo es en el extremo 5’, cada grupo de STR 

es marcado con un color representativo; así existen seis colores que marcan 

a los STRs y son: el fluorócromo 6-FAM para el color azul, el VIC para el 

color verde, el NED para el color amarillo, TAZ para el color rojo, LIZ para el 

color naranja, SID para el color morado. Estos fluorocromos emiten su 

fluorescencia a diferentes longitudes de onda, los cuales se separan en el 

proceso en colores de diferentes componentes espectrales. Por lo tanto los 

kits comerciales contienen: Mezcla de primers para cada STR marcados con 

fluorocromo, mezcla de buffer de PCR con ADN polimerasa, ladder alélico, 

size standard y ADN control positivo (su amplificación permite comprobar 

que todos los reactivos del kit estén funcionando adecuadamente). Un ladder 

alélico sirven como estándar o regla alélica para cada STR, es una mezcla 

artificial de los alelos comunes presentes en las poblaciones humanas 

(Butler JM, 2011; Sajantila et al, 1992).  

 

Este sistema, por ser multiplex, brinda información de todos los loci en 

una reacción disminuyendo así el tiempo del análisis con menor cantidad de 

templado y de reactivos. La construcción de bases de datos es rápida 

usando este tipo de sistemas (Lins et al., 1996). Asimismo estudios 

poblacionales reportan que existe diferencias entre las frecuencias alélicas 

en grupos poblacionales, por presentar alelos con frecuencias variadas o 

incluso, pueden existir alelos únicos (Gusmão et al., 2001).  Los STR 

autosómicos al tener herencia independiente, son buenos marcadores 

individuales, presentan una elevada diversidad intrapoblacional y baja 

diversidad entre poblaciones (González EG, 2003).  
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2.7. Ampliación de los STRs CODIS 

Los loci polimórficos STR son los marcadores genéticos basados en la 

PCR más informativos utilizados actualmente para intentar individualizar el 

material biológico. Para explorar todo el potencial de los loci STR, el 

Laboratorio del FBI patrocinó una comunidad de gran esfuerzo científico 

para seleccionar y establecer los principales loci STRs para el sistema de 

índice del ADN combinado (CODIS). Así se logró seleccionar, en noviembre 

de 1997, trece loci (Butler JM, 2006), estos loci establecidos en el CODIS 

son: D21S11, D18S51, D16S539, D13S317, D8S1179, D7S820, D5S818, 

D3S1358, vWA , TH01, CSF1PO, FGA, TPOX, posteriormente, desde enero 

del 2017, se adicionaron siete loci en las bases y son los marcadores 

D22S1045, D19S433, D1S1656, D12S391, D10S1248, D2S441 y D2S1338; 

estudiándose en total veinte marcadores STRs autosómicos, además de la 

Amelogenina que tipifica el sexo, y que debe incluirse en las bases de todo 

país, con el fin de reducir la probabilidad de coincidencias aleatorias (Tamyra 

et al., 2016). En cuanto a la comunidad Europea los marcadores genéticos 

estándar que recomiendan son: D22S1045, D21S11, D18S51, D12S391, 

D10S1248, D8S1179, D3S1358, D2S441, D1S1656, FGA, TH01, VWA y en 

adición los marcadores D19S433, D16S539, D2S1338, SE33 y 

Amelogenina. Las bases de datos a través del tiempo aumentan de tamaño 

por el incremento de población y mestizaje, por ello el intercambio entre 

países es fluido, para lograr identificar en tiempo record a personas que 

fueron forzosamente desaparecidas, victimados o incriminados en algún 

delito.  

 

Los marcadores STRs están conformados por conjuntos de alelos y es 

la Comisión de DNA de la ISFG, quien hace recomendaciones para nombrar 

los alelos STR de acuerdo al número de unidades de repeticiones completas 

que tenga. Cuando alguno tuviera una UR incompleto, se designa el número 

de unidad de referencia completa seguida por un punto y se escribe el 

número de pares de bases de la UR incompleta; ejemplo: alelo 30, alelo 

32.2. (Figura 5, en Anexo 2) 
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Actualmente existe muchas bases de datos disponibles (Budowle  et al. 

2001; Litt M et al. 1989; Weber JL et al. 1989), que agrupan perfiles STR 

autosómicos y sexuales, las cuales están disponible en la European Network 

of Forensic Science Institutes (ENFSI) y el National Institute of Standards 

and Technology (NIST). Estas bases son públicas y accesibles en el internet 

y tienen valor para la realización de análisis estadísticos en casos de 

identificación genética humana (Ruitberg CM et al, 2001 y Urquhart A et al, 

1994). 

 

2.8. Estudios con STRs realizados en algunas poblaciones 

“Existen estudios realizados en varios países del mundo utilizando 

marcadores STRs autosómicos, con la finalidad de caracterizar a los grupos 

poblacionales. La población hispana, la cual incluye a los países donde la 

influencia de la lengua y cultura española son notables (Chakraborty R et al, 

1999), registra una serie de estudios en sus grupos poblacionales, a 

continuación mencionaremos algunos de ellos. 

 

En Bolivia, Callisaya (2007), realizó un estudio en 30 individuos no 

emparentados entre sí, tipificando 9 loci STR autosómicos , encontró que el 

marcador D16S539 representa el mayor poder de discriminación y el mínimo 

valor para los marcadores TPOX y TH01, siendo el marcador más 

polimórfico el D7S820 quien representa también el mayor valor de 

heterocigosidad. 

 

En Colombia, Lamprea B. (2009), utilizó 15 loci STR autosómicos, para 

realizar un estudio de caracterización genética en una población de San 

Andrés de Colombia, observo que los marcadores STRs más aportantes en 

pruebas de identificación fueron: D2S1338, D18S51 y FGA por su gran PIC, 

PD, PE y número de alelos efectivos. Observó que las poblaciones del 

archipiélago de San Andrés y Providencia se encontraron en equilibrio de 

Hardy‐Weinberg, poseen diversidad alélica y heterocigosidad mayor que la 

registrada en otras poblaciones africanas y no evidenció eventos de 

endogamia.  
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En Brasil, Ocampo M et al. (2009), hicieron un estudio en una 

población de Santa Catalina del sur de Brasil, utilizaron 15 loci STR, 

encontraron que los marcadores D21S11, Penta E y Penta D no se 

encontraron en equilibrio de H-W, resultando en equilibrio al aplicar la 

corrección de Bonferroni, el marcador más polimórfico fue el D18S51 y el 

menos polimórfico el TPOX 

 

En Argentina, Abovich et al. (2009),  utilizaron 15 marcadores STR 

autosómicos, observaron que todos los marcadores se encontraron en 

equilibrio de H-W, encontraron en los marcadores FGA y D2S1338 mayor 

heterocigosidad, mientras que fue menor en el marcador TPOX. 

Determinaron que las frecuencias alélicas que observaron deben ser 

incluidas en estudios forenses para identificación genética.  

 

En Panamá, Nuñez et al. (2009 – 2010), hicieron un estudio en una 

población mestiza de Panamá, describieron que no se encontró en equilibrio 

de H-W el marcador D16S539 por exceso de homocigotos, y que no debería 

ser reportado en casos forenses. Asimismo observan alelos raros que no se 

encuentra en la población hispana, siendo el alelo 3 del marcador TH01 

observado en un individuo y se registró en estudios que este alelo 

mayormente fue reportado en población portuguesa, asimismo hubo un 

individuo que reporto el alelo 22 del marcador vWA que fue reportado en 

estudios de población de Nigeria.  

 

En Venezuela, Figuera et al (2011), realizaron un estudio en cuatro 

grupos poblacionales (Aragua, Carabobo, Tá chira y Zulia), utilizaron 15 STR 

autosómicos, encontraron que todos los marcadores están en equilibrio de 

H-W en los estados de  Aragua, Tá chira y Zulia, mientras que en el estado 

de Carabobo el marcador  CSF1P0  resulto estar en equilibrio luego de la 

corrección de Bonferroni. Los resultados de los 15 marcadores resultaron 

validados para ser utilizados en genética forense con similares resultados 

entre las poblaciones. 
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En Chile, Manríquez et al. (2011), utilizando 6 marcadores Europeos 

para estudiar una población hispano amerindio de Valparaíso, observaron 

que el marcador SE33 fue el más polimórfico y más informante.  

 

En México, González H et al, 2010, utilizaron 15 marcadores STR para 

estudiar una población mestiza de Yucatán y Nayarit de México, observaron 

que todos los marcadores se encontraron en equilibrio de H-W tras aplicar la 

corrección de Bonferroni. No encontraron mayores diferencias de 

distribución de alelos entre estas dos poblaciones, por lo cual las frecuencias 

obtenidas podrían utilizarlas en ambas poblaciones.  

 

Villalobos et al (2013), utilizando 15 marcadores STR autosómicos para 

estudiar dos poblaciones amerindia del norte y este de México, observaron a 

los marcadores D18S51, D19S433, FGA, y D21S11 como más informantes. 

Todos los marcadores después de aplicar la corrección de Bonferroni a los 

marcadores  D13S317 y FGA (p < 0.0033) resultaron en equilibrio de H-W.  

 

Macías et al (2013), utilizaron 15 marcadores STRs autosómicos para 

estudiar poblaciones de la región centro de México. Observaron diferencias 

significativas para el marcador D3S1358. Registraron que las frecuencias 

alélicas que obtuvieron del área norte del país donde los genotipos y 

fenotipos tienen origen caucásico se diferencian del área centro de México. 

Asimismo observaron las diferencias con otras poblaciones mestizas de 

Latinoamérica como, Bolivia, Ecuador, Guatemala y Nicaragua. Describen 

mediante el análisis de la región control del ADN mitocondrial y los 

haplotipos del cromosoma Y la marcada heterogeneidad genética entre las 

poblaciones latinoamericanas. 

 

Hernández y Trejo (2014), realizaron un estudio en una población del 

estado de Zacatecas, México utilizaron 15 STR autosómicos, obteniendo 

como resultado que no se encontraron en equilibrio de H-W dos marcadores, 

el D21338 y D16S539, que después de aplicar la corrección de Bonferroni 

resultaron en equilibrio. 
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Según Ramírez F. (2014), quien realizó un estudio en una población de 

México, utilizando 22 loci STR, encontró que 21 estuvieron en equilibrio de 

Hardy-Weinberg, y el locus D19S433 resultó en desequilibrio, pero al aplicar 

la corrección de Bonferroni, demostró que este locus también estuvo en 

equilibrio. Determinando que este desequilibrio exhibido se puede deber a 

que se hizo una comparación múltiple al fundirse las celdas de las 

frecuencias esperadas de los alelos menos frecuentes o bien a que no todos 

los alelos pudieron estar bien representados. En cuanto a la heterocigosidad 

individual, el marcador Penta E tuvo el valor más alto, lo cual lo hace uno de 

los marcadores que proporciona un mayor poder de discriminación al panel, 

al contrario el marcador D22S1045 presenta el valor más bajo.   

 

Saiz G.M., (2016), utilizó 15 loci STR autosómicos, para realizar un 

estudio en poblaciones de la región sureste de la Península Iberia donde se 

estudió a 245 individuos  no relacionados entre sí y que provinieron de 

Alemania (79), Granada (94), Málaga (79), observó que los marcadores más 

informativos son D18S51 y FGA, y el marcador menos informativo es el 

TPOX, y todos los loci estudiados se encontraron en equilibrio de H-W (p 

mayor a 0.05), presentaron valores normales de heterocigosidad y según el 

análisis AMOVA no mostraron subestructura genética significativa entre los 

individuos de las tres provincias por lo cual les agruparon en una misma 

población. Estos resultados confirmaron a los STR como unos buenos 

marcadores forenses capaces de diferenciar individuos de una misma 

población entre si de una forma muy eficaz. 

 

El Perú, está constituido por pobladores en las tres regiones definidas 

del Perú (costa, sierra y selva) y que se caracteriza por ser multirracial, 

multilingüe y pluricultural. El Perú tiene una población mestiza que es el 

resultado de una mezcla entre americano nativo (principalmente Quechuas y 

Aymaras), españoles y en menor grado africanos (Talledo M et al, 2010). En 

el Perú fueron realizados algunos estudios, entre ellos tenemos a Tito 

(2003), quien utilizó un marcador genético (D16S539) en 33 individuos de 

ascendencia ancashina, encontrándose en equilibrio de H-W. 



19 

 

Pérez (2003) determinó las frecuencias alélicas de 13 locis STRs 

pertenecientes (CSF1PO, D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, D13S317, 

D16S539, D18S51, D21S11, FGA, TH01, TPOX, vWA) en una población de 

100 individuos provenientes de Lima, Huancayo, Iquitos, Piura y Huaraz. En 

el año 2006, De la Cruz,  realizó un estudio de la variabilidad genética en 

dos loci (TPOX y TH01)  en 49 personas de la provincia de Andahuaylas-

Apurimac, concluyó que en la muestra estudiada existe subdivisión genética 

significativa en los loci TPOX y TH01 con poblaciones caucásicas, asiáticas, 

africanas y oceánicas. Barletta, C. F. (2010), realizó una investigación en 

una población de Lima con 282 individuos no emparentados, analizando 8 

marcadores (CSF1PO, TH01, TPOX, VWA, D3S1358, D8S1179, D18S51 y 

Penta E), en ese mismo año Talledo, realizo un estudio con once 

marcadores, en poblaciones de los departamentos de Arequipa, Cajamarca, 

Chiclayo, Huancayo, Lima, Piura y Trujillo, reportó que no existieron 

variaciones significativas entre sus pobladores y que la distribución genética 

es similar, por ello es confiable utilizar frecuencias poblacionales en 

poblaciones mestizas del Perú como base única para identificación humana 

en genética forense. En el 2017, Tineo, realizó un estudio en 181 personas 

ashánincas utilizando 15 marcadores (D8S1179, D21S11, D7S820, 

CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, VwA, 

TPOX, D18S51, D5S818, FGA), el marcador D18S51 no resulto en H-W. 
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3. HIPOTESIS Y OBJETIVOS 

 

3.1 Hipótesis 

     Existen marcadores STRs autosómicos del kit Globalfiler express que 

permiten caracterizar a la población peruana, con la finalidad de identificar 

individuos en la práctica forense. 

 

3.2 Objetivos  

 

         3.2.1  Objetivo General  

Caracterizar 21 marcadores autosómicos del tipo STR en una 

población peruana mestiza con aplicación a la práctica forense. 

 

         3.2.2 Objetivos Específicos  

 Identificar la variabilidad de las frecuencias alélicas absolutas en los 

marcadores STR autosómicos en una población peruana. 

 Establecer los alelos de mayor y menor frecuencia en la población 

peruana. 

 Identificar diferencias entre la población peruana y la hispana a nivel 

de variabilidad de frecuencias alélicas.  

 Aplicar las frecuencias alélicas de los 21 marcadores STR 

autosómicos obtenidos en la práctica forense. 
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4. MATERIALES Y MÉTODOS 

4.1 Población y muestra de estudio 

El estudio realizado es de tipo descriptivo de corte transversal, en el cual se 

eligieron 300 muestras del ADN de individuos que proceden de diferentes 

departamentos del Perú: Tumbes, Piura, Amazonas, Lambayeque, 

Cajamarca, Loreto, San Martin, La Libertad, Ancash, Lima, Ica, Huánuco, 

Junín, Huancavelica, Ucayali, Pasco, Ayacucho, Apurímac, Moquegua, 

Madre de Dios, Arequipa, Cusco, Puno, Tacna; entre ellos no emparentados, 

no se encontraron casos de isonímia y que por diversos motivos legales 

fueron voluntariamente sometidos a pruebas de identificación genética. 

Estuvo representado por 113 mujeres (37.67 %) y 187 (62.33 %) varones, 

ver anexo 3. 

Criterios de exclusión: Individuos que en los últimos 6 meses tuvieron 

trasplante de médula ósea o transfusión sanguínea. 

Criterios de inclusión: Individuos de 18 años a más, que no guarden 

parentesco biológico entre ellos, que hayan firmado el consentimiento 

informado, disociando la identidad del aportante de la muestra colectada 

para respetar la confidencialidad. 

 

4.2 Toma de muestra y extracción del ADN 

Se tomó con lanceta de su dedo índice una muestra de sangre por punción 

capilar. Las muestras fueron depositadas en soportes FTA (Whatman cards). 

Las tarjetas FTA contienen un soporte tratado químicamente que lisa a 

células de tejidos depositadas en ella (por ejemplo sangre, mucosa bucal, 

entre otros). Después de lisar las células, el ADN es liberado para unirse al 

soporte de la tarjeta donde la matriz protege a los ácidos nucleicos de 

agentes que puedan dañarlo y/o degradarlo (GE Healthcare Life Sciences, 

2011). 

 

4.3 Obtención del perfil genético 

El perfil genético fue obtenido mediante amplificación directa de los 

marcadores genéticos del ADN no codificante con el kit GlobalFiler™ 
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Express siguiendo las indicaciones del fabricante (Life Technologies). El 

proceso de la amplificación se encuentra detallado en el Anexo 4.  

 

La amplificación de los STRs, se realizó mediante la técnica de PCR 

multiplex. Los productos amplificados fueron detectados por el Analizador 

Genético Applied Biosystems TM 3500, por medio de electroforesis capilar 

con detección por fluorescencia. 

Luego de la electroforesis capilar, los datos se importaron al software 

GeneMapper® ID-X v1.1 para la tipificación genética, con este se obtuvo y 

editó los perfiles genéticos. Se revisó la presencia de picos en el control 

negativo y el blanco de reacción, para descartar contaminación. Los perfiles 

genéticos se corroboraron con un marcador estándar interno de referencia, 

con el cual se revisa que esté correctamente asignado tal como se aprecia 

en la figura 2. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 2. Eléctroferograma del size standard Liz 600. Se muestra las 

longitudes de los fragmentos en pares de bases de 20 a 600 pb. 

 

Los pesos moleculares de los fragmentos del ADN que componen el 

estándar interno utilizado es revisado en cada muestra y son asignados 

desde los 20 pb a los 600 pb  (20, 40, 60, 80, 100, 114, 120, 140, 160, 180, 

200, 214, 220, 240, 260, 280, 300, 314, 320, 340, 360, 380, 400,414, 420, 

450, 440, 460, 480, 500, 514, 520, 540, 560, 580 y 600 pb), representados 

en la Figura 2. 
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 Los picos observados son evaluados por los tamaños que refieren en el 

eléctroferograma y se consideraron los que estuvieron por encima de 50 

RFU y no presentaron artefactos. La asignación de alelos se realizó 

siguiendo como guía una escalera alélica. En el Anexo 5 se aprecia el perfil 

genético de una muestra, asimismo en el Anexo 6 se puede observar la 

escalera alélica. 

Finalmente, cuando pasaron satisfactoriamente las pruebas de control de 

calidad, se procedió a exportar los perfiles genéticos al software 

GeneMapper® ID-X v1.1 en forma de códigos numéricos (Tabla 1). 

 

4.4 Análisis estadístico  

Para caracterizar los 21 marcadores STR autosómicos de la población 

peruana en estudio, se calcularon los siguientes parámetros estadísticos 

forenses: El poder de exclusión (PE), el poder de exclusión total (PE total), la 

probabilidad de coincidencia o match (PM), el poder de discriminación (PD), 

el poder de discriminación total (PD total), el contenido de información 

polimórfica (PIC), la heterocigosidad observada (Ho), heterocigosidad 

esperada (He) y el equilibrio de Hardy-Weinberg (H-W o p-value) (Tabla 1). 

Todos estos parámetros ayudaron a determinar la utilidad de dichos 

marcadores en la resolución de casos forenses mediante los programas 

Power Stats V12.Xls (Tereba A, 1999), Arlequin® (Schneider S, et. al, 2000). 

Asimismo para aquellos alelos que aparecen en menores veces, se calculó 

la frecuencia alélica mínima (FAM). 

 

4.4.1 Estimación de frecuencias  

     Para estimar la frecuencia alélica se cuenta el número de copias 

de un alelo en la población y se divide entre el total de alelos en esa 

población (Butler, J.M. 2005 y Cavalli et al., 1981). Es por ello que la 

suma de frecuencias alélicas será 1 o 100 %. Se utilizó el programa 

informático Power Stats v12, para estimar las frecuencias alélicas en 

la población estudiada (Tereba A, 1999). Las frecuencias alélicas se 

calculan mediante la siguiente fórmula: 
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Las frecuencias genotípicas son obtenidas con las siguientes 

formulas. 

 

 

 

 

 

 

En el presente estudio se determinó la frecuencia alélica 

mínima (FAM), de los polimorfismos de STRs, siguiendo la 

siguiente formula: 

 
 
 
 

 

            Dónde: 
   Pmin, es la frecuencia alélica mínima 
   α, es el nivel de significancia (0.05) 
   c, es el número de alelos comúnes estimados a partir de Hobs  
   n, es el tamaño de la muestra 
  

De acuerdo a las recomendaciones de la National Research 

Council de 1996. “cada alelo debería observarse al menos cinco 

veces para ser incluido confiablemente en los cálculos estadísticos” 

y se debe utilizar cuando se presenten alelos raros o poco 

frecuentes, así como en la inferencia de alelos nulos. Por este 

motivo se debe utilizar la siguiente fórmula simplificada: 

 

                             

 n= número de muestras 

 

pi = frecuencia del alelo i 

xi = número de alelos i observados 

n = número total de alelos estudiados 

5 

2n 

             xi 
  Pi  =   
             n 

         # genotipos 
f(genotípicas)  = 
         # muestras 

          
f(genotípicas) %  = f(genotípicas) x 100 % 
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4.4.2 Índice de contenido polimórfico (PIC)  

     El valor del PIC es entre 0 y 1, similar a la heterocigosidad. Este 

índice evalúa un marcador en la población según frecuencia alélica.  

Es el producto  de la probabilidad de cada cruzamiento por la 

probabilidad de que se pueda identificar al progenitor del cual procede 

el alelo (Hernández A y Trejo F, 2014) y se calcula mediante la 

siguiente fórmula: 

 

 

 

 

Donde “pi…pj” son las frecuencias de los “n” alelos. 

 

De acuerdo a la clasificación de Botstein et al. (1980), cuando se 

tienen valores superiores a 0.5 de PIC, los marcadores son 

considerados muy informativos, de 0.25 a 0.50 son medianamente 

informativos y menores a 0.25 son poco informativos. Según Foissac et 

al. (1997), se considera buen marcador informativo si el STR presenta 

más de 5 alelos y el PIC por encima de 0.75. En el estudio realizado, el 

PIC fue calculado en el programa Power Stats.v12 (Tereba A, 1999). 

 

4.4.3 Heterocigosidad  

Es estudiada como heterocigosidad observada (Hobs) y 

heterocigosidad esperada (Hesp). La Hobs revela la frecuencia de 

individuos heterocigotos observados, en la muestra poblacional para 

cualquiera de los loci estudiados (Crow et al., 1970) y se obtiene de 

acuerdo a la siguiente formula: 

 

 

 

 

 

                 n     n-1   n 

  “PIC = 1- (pi2) – 2 pi2 pj2 ;  i = 1    i = 1   j = 1-i” 

 

Hobs = 1 - ∑ frecuencias 
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     Por otro lado la Hesp, es conocida como diversidad génica, se 

refiere a la posibilidad de que resulten diferentes dos alelos tomados 

al azar de la población (Nei M, 1977). En una población, es la 

estimación de heterocigosidad con mayor precisión (Crow et al., 

1970). En el estudio realizado, la Hobs se calculó utilizando el 

programa Power Stats.v12 (Tereba A, 1999) y la Hesp mediante el 

programa Arlequin (Excoffier L, 2015), empleando la siguiente 

fórmula. 

 

 

 

 

4.4.4 Poder de exclusión (PE)  

Es la probabilidad para excluir a un individuo que se encuentre 

involucrado en algún caso criminal. Aplicando a casos de paternidad, 

es la probabilidad para excluir a un padre erróneamente inculpado 

(Jamieson A, 1994; Krenke B et al, 2002 y Lee HS et al, 1998). Este 

parámetro por lo tanto establece la proporción de involucrados sin 

relación o falsos en un peritaje. 

El Grupo Español- Portugués ISFG, contempla que un laboratorio 

es calificado para realizar estas pruebas genéticas, si presenta 

índices PE por encima de 99,9%. (Rosado FF, 2008) En el estudio 

realizado, el PE se calculó en el programa Power Stats.v12 (Tereba A, 

1999), también se puede realizar siguiendo la siguiente fórmula: 

   

 

 

 

 

 

 

 

   Hesp = 1 - ∑ frecuencias2 

  “ PE = a1 – 2a2 + a3 + 3(a2a3 – a5) – 2(a22-a4)” 
 
             n 
  “Donde: an = ∑ xin  y  xi es la frecuencia de cada alelo i” 
                      i=1 
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En el estudio también se analizó la probabilidad de exclusión total 

(PE total) de acuerdo a la siguiente fórmula: 

 

 

 

 

Donde “pe” representa la probabilidad de exclusión, y “n” representa 

el número total de loci involucrados. 

 

4.4.5 Probabilidad de coincidencia o de match (PM o PC)  

Fue descrita por Jones DA (1972), y es la probabilidad que dos 

individuos que fueron elegidos al azar en una población, resulten con 

idénticos genotipos, es decir que compartan el mismo perfil genético.  

Esta probabilidad puede ser coincidente cuando se realizan match 

utilizando perfiles genéticos parciales, bien sea por degradación o por 

un número menor de locus establecidos. Asimismo esta coincidencia 

aumenta si el inculpado y el culpable real son parientes o proceden de 

una misma subpoblación. Se excluyen de estos valores a los casos 

con gemelos monocigotos, por compartir el mismo perfil genético. La 

PM se calculó mediante el programa Power Stats.v12. 

 

4.4.6 Poder de discriminación (PD)  

Es la probabilidad que dos individuos seleccionados al azar 

resulten genéticamente diferentes (no relacionados entre sí) en un 

análisis de un STR o un conjunto de STRs (Smalldon KW, Moffat AC. 

1973).  

 

El PD está influenciado por el polimorfismo del STR y el número 

de STRs analizados. En el estudio realizado, el PD fue calculado 

mediante el programa PowerStats.v12 (Tereba A, 1999), asimismo se 

puede calcular de acuerdo a la siguiente fórmula: 

 

“ PEtotal = 1 – (1-pe1)(1-pe2)… (1-pen)” 
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                              Siendo pi la frecuencia del genotipo i 
 

     

 Asimismo, se calculó el poder de discriminación total (PD total), por 

ser indicativo de la probabilidad de discriminación para una serie de 

loci o sistema genético y se estima disminuyendo a 1 la probabilidad 

de no discriminación de dos genotipos (PM o PC) de todos los loci. Se 

calcula mediante la siguiente formula: 

 

 

 

 

 

4.4.7 Equilibrio de Hardy-Weinberg  

El principio de Hardy-Weinberg, propuesta por George Hardy y 

Wilhelm Weinberg en 1908, establece que en una población con 

apareamientos al azar, libre de la influencia de fuerza evolutiva como 

migración, mutación y selección, se mantienen constantes las 

frecuencias alélicas y genotípicas  tras generaciones. En este marco, 

permanecerán constantes las frecuencias alélicas en una población 

grande y que presenten matrimonios al azar (Li YC, et al, 2002; Lobo 

RB, 2006; Moreno SP, Badía MG, 1999 y Stark AE, 2005). 

 

Cuando algunos loci en ciertas poblaciones no se encuentren en 

equilibrio de H-W, se puede deber a la selección en la población de 

estudio o por presencia de alelos nulos (cuando uno de los alelos no 

son amplificados en la PCR, es decir, el individuo puede ser 

considerado homocigoto). Si la población se encuentra en equilibro H-

W, estaría genéticamente inalterada, con inercia evolutiva. Sin 

embargo, existen factores evolutivos que influyen en las poblaciones, 

presentando loci polimórficos, caracterizando la variabilidad en las 

             n 

   PD =1 - ∑ pi
2 

                          i=1 

 
     PDtotal = 1 – (PC1.PC2…PCn) 
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especies a nivel individual y poblacional (Stark AE, 2005) En el 

estudio realizado, el equilibrio de H-W fue calculado mediante el 

programa Arlequín (Schneider, et al., 2000). 

 

4.5 Comparación entre frecuencias alélicas de la población peruana y la 

población hispana. 

     Fue realizada para descubrir si existen diferencias estadísticamente 

significativas entre las poblaciones peruanas e hispanas para cada STR 

analizado. Se utilizó la hoja de cálculo de Microsoft Excel 2013. 
 

  

4.6 Aplicación en la práctica forense de las frecuencias alélicas de los 21 

marcadores STR autosómicos. 

     Las frecuencias alélicas de los 21 marcadores STR autosómicos 

obtenidos, fueron puestas en la práctica en casos forenses, para lo cual se 

utilizó el software Familias v.3.2.2, 2017. 

   

     Se presentaron dos casos para establecer la existencia del vínculo 

biológico entre dos individuos que presumían tener parentesco.  

Primer caso: Se pretende establecer el vínculo entre un presunto padre y 

un hijo, se obtuvo los índices de parentesco en el software Familias v.3.2.2, 

2017, utilizando las frecuencias peruana e hispana para realizar el 

comparativo. 

Segundo caso: se busca identificar a un hermano, para los cual se obtienen 

los perfiles genéticos se dos presuntos hermanos, también se utiliza el 

software Familias v.3.2.2, 2017 

 

     En ambos casos  para los cálculos probabilísticos, se utilizaron las 

frecuencias alélicas peruanas del presente estudio y las hispanas, con el 

propósito de evidenciar si existen diferencias entre los resultados obtenidos 

en base a  la probabilidad del vínculo de parentesco. 
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5. RESULTADOS 

 
 

5.1 Frecuencias alélicas y parámetros estadísticos en la muestra 

poblacional peruana. 

En la Tabla 1, se muestra las frecuencias alélicas obtenidas de los 21 

marcadores STRs autosómicos en la población peruana estudiada. Algunos 

marcadores tienen un mayor número de alelos como el marcador SE33 el 

cual presenta 31 alelos, en tanto que el marcador TH01 presentó el menor 

número de alelos (6 alelos). Se pudo demostrar que los 21 STRs estudiados 

son buenos marcadores para caracterizar a la población peruana por 

presentar un alto polimorfismo. Teniendo como referencia que un 

microsatélite es considerado como buen marcador informativo si presenta 

más de 5 alelos (Foissac et al., 1997). 

 

En la Tabla 2, se muestra que los STRs mas informativos, por su contenido 

de información polimórfica (PIC), fueron el SE33 (0.9095), el FGA (0.8460) y 

el D18S51 (0.8404), mientras que el marcador que presenta el índice más 

bajo es el D22S1045 (0.5071). Los marcadores estudiados tuvieron valores 

del PIC mayores a 0.5, que cumple con la condición de ser informativos.  

 

El PD se calculó para verificar la probabilidad de diferenciar una muestra 

entre las demás (Desmarais et al, 1998). En la muestra poblacional peruana 

el marcador SE33 presento el PD más alto (0.9841), seguido del FGA y el 

D18S51 con 0.9642 y 0.9627 respectivamente; mientras que el D2S441 con 

0.7635 fue el marcador con el índice de PD más bajo. El PD total fue de 

99.999999%, por lo cual se evidencia que los 21 loci, interviniendo en 

conjunto, son buenos discriminantes. Por otro lado, si se consideran de 

manera individual los parámetros estadísticos por marcador los índices son 

relativamente más bajos. 

 

En cuanto al PE, este parámetro nos permite establecer la proporción de 

individuos falsamente implicados en un peritaje. El marcador SE33 (0.7818) 
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es el más informativo, seguido del D18S51 (0.6559), y del D1S165 (0.6494), 

mientras que los marcadores menos informativos son el D22S1045 (0.2421), 

D2S441 (0.2440) y D3S1358 (0.2752). Se calculó el PE total resultando un 

valor mayor a 99.9999999%, por lo cual se demostró que los 21 loci, 

interviniendo juntos en los cálculos de probabilidad pueden identificar a los 

individuos, excluyendo a los falsamente implicados, en concordancia con lo 

mencionado por Rosado FF (2008), un Laboratorio es eficiente para realizar 

pruebas genéticas de identificación humana si estos índices son mayores al 

99,9%. 

 

En cuanto a la heterocigosidad, se estudia como Hobs y Hesp. Todos los 

marcadores en la muestra poblacional peruana, tuvieron índices por encima 

de 0.5. El valor promedio de Hobs fue de 0.7237 y de Hesp de 0.7395. En el 

estudio se obtuvo un 72.37% de heterocigosidad, por lo cual indica que en los 

STRs analizados existen alta diversidad alélica, por lo que habrá un mayor 

número de genotipos posibles, aumentando el poder de discriminación y 

disminuyendo la probabilidad de coincidencia de la muestra. En cuanto a la 

heterocigosidad individual el marcador SE33 tuvo el valor más alto (0.8933), 

seguido del FGA (0.8533) y del D18S51 (0.8300), de igual manera se 

aprecian a los mismos marcadores con mayor Hesp SE33 (0.9169), FGA 

(0.8626) y D18S51 (0.8581), por otro lado los índices más bajos en la Hobs 

corresponden a los marcadores D2S441 (0.5585) y el D22S1045 (0.5567), y 

en la Hesp los índices más bajos son del marcador D2S441 (0.5559) y el 

TPOX (0.5856).  

 

Según la ISFG, para que un marcador STR sea empleado en una 

población en la práctica forense, debe encontrase en equilibrio de H-W 

(Szibor et al, 2003). En la muestra poblacional peruana el test de equilibrio de 

H-W tuvo (p-value mayor a 0.05), indicó una desviación del equilibrio en los 

marcadores genéticos D10S1248 (p = 0.0467) y D2S1338 (p = 0.0074),   sin 

embargo esta desviación resultó no significativa tras aplicar la corrección de 

Bonferroni (1936), obteniéndose “p” mayor a 0.002 (al dividir 0.05/21). Por 
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esto se determinó que los 21 marcadores  se encuentran en equilibrio de H-W 

(p mayor a 0.002). 

 

La frecuencia alélica mínima (FAM) fue de 0.0083, se calculó para aquellos 

alelos que no aparece regularmente en la población y se obtuvo al dividir 

cinco entre 2n (¨n¨ es el número de muestras). En cuanto al coeficiente de 

endogamia (F), definido como la probabilidad de que dos alelos en un 

individuo resulten idénticos por descendencia, los valores de (-1) significan un 

exceso de heterocigosidad, y (+1) es endogamia total. Los valores F para los 

21 marcadores STR variaron entre 0.2036 y 0.8281 (Tabla N° 2); siendo el 

promedio igual a 0.5894, por lo cual no se encontraron valores F que indiquen 

que en la muestra poblacional peruana exista un exceso de matrimonios de 

consanguinidad o comportamiento endogámico. 

 

Por lo tanto, los STRs estudiados en conjunto en la muestra poblacional 

peruana resultaron en equilibrio de H-W. Asimismo,  confirman alto 

polimorfismo (70.24%), alto poder de discriminación (>99.99%), alto poder de 

exclusión (>99.99%) y alta heterocigosidad (72,37%), resultando en buenos 

marcadores para la identificación genética de individuos que se encuentren 

involucrados en casos forenses o de criminalidad. 
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5.2  Marcadores microsatélites analizados en la población peruana 
 

Los 21 marcadores STRs autosómicos se encuentran localizados en 

diferentes cromosomas. Anexo 7.  

En las siguientes tablas se presenta la distribución de las frecuencias 

alélicas por marcador genético analizado en la muestra poblacional peruana. 

Asimismo, se presentan los parámetros estadísticos de interés forense por 

marcador. 

 
5.2.1. Marcador D3S1358  

 
Sus bases tetranucleotídicas repetidas son del tipo TCTA [TCTG]2 

[TCTA]15 (Butler JM, 2012).  

Tabla 3: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D3S1358. 

D3S1358 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia Alélica 
Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

11 2 0.0033 0.33 

14 13 0.0217 2.17 

15 338 0.5633 56.33 

16 171 0.2850 28.50 

17 52 0.0867 8.67 

18 22 0.0367 3.67 

19 2 0.0033 0.33 

 
Tabla 4: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D3S1358 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

N° 600 
PD 0,7747 
PIC 0,5331 
PE 0,2752 
Hobs 0,5867 
Hesp 0,5931 
P-Value 0,1640 
PM 0,2253 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad Match. 
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     En el D3S1358 se observaron 07 alelos, siendo el alelo con mayor 

frecuencia el 15 (0.5633), seguido por el alelo 16 (0.2850), en cuanto a 

los alelos de menor frecuencia se observaron al 11 y al 19 con 

frecuencia de 0.0033 en ambos, seguido por el alelo 18 (0.0367). El 

marcador se encuentra en equilibrio de H-W con un p-value de 0.1640. 

 
5.2.2 Marcador VWA  

 
      Con bases tetranucleotídicas repetidas de TCTA [TCTG]4 [TCTA]13 

(Butler JM, 2012). 

Tabla 5: Frecuencias alélicas observadas en el marcador vWA. 

VWA 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia Alélica 
Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

13 2 0.0033 0.33 

14 8 0.0133 1.33 

15 36 0.0600 6.00 

16 218 0.3633 36.33 

17 228 0.3800 38.00 

18 79 0.1317 13.17 

19 22 0.0367 3.67 

20 7 0.0117 1.17 

 

Tabla 6: Parámetros estadísticos forenses en el marcador vWA. 

 

 
 
 
 
 
 
 

      

 

N° 600 
PD 0,8564 
PIC 0,6502 
PE 0,4599 
Hobs 0,7200 
Hesp 0,7022 
P-Value 0,7305 
PM 0,1436 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Se observó que el marcador vWA tiene 08 alelos distintos. Siendo 

los alelos con mayor frecuencia el 16 y el 17 con una frecuencia de 

0.3633 y 0.3800 respectivamente; los alelos con menor frecuencia son 

el 13 y el 20 con una frecuencias de 0.0033 y 0.0117 respectivamente, 

seguido de los alelos 14 (0.0133) y 18 (0.1317). Este marcador se 

encuentra en equilibrio de H-W con un p-value de 0.7305. 

 
5.2.3. Marcador D16S539  

 
          Con bases tetranucleotídicas repetidas de [GATA]11 (Butler JM, 

2012). 

Tabla 7: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D16S539. 

D16S539 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

8 2 0.0033 0.33 

9 138 0.2300 23.00 

10 150 0.2500 25.00 

11 119 0.1983 19.83 

12 139 0.2317 23.17 

13 49 0.0817 8.17 

14 3 0.0050 0.50 

 

Tabla 8: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D16S539. 

 

 

 

 

 

N° 600 
PD 0,9210 
PIC 0,7498 
PE 0,5041 
Hobs 0,7467 
Hesp 0,7862 
P-Value 0,4410 
PM 0,0790 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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En este marcador se observaron 7 alelos.  El alelo con mayor 

frecuencia fue el 10 (0.2500), seguido por el alelo 9 (0.2300), mientras 

que tuvo menor frecuencia el alelo 8 (0.0033), seguido por el alelo 14 

(0.0050). Este marcador se encontró en equilibrio de H-W con un p-

value de 0.4410. 

  

5.2.4. Marcador CSF1PO  
 

     Con bases tetranucleotídicas repetidas de (AGAT)n (Butler JM, 

2012). 

Tabla 9: Frecuencias alélicas observadas en el marcador CSF1PO. 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 10: Parámetros estadísticos forenses en el marcador CSF1PO 

 

 

 

 

 

      

CSF1PO 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

8 2 0.0033 0.33 

9 6 0.0100 1.00 

10 111 0.1850 18.50 

11 158 0.2633 26.33 

12 267 0.4450 44.50 

13 50 0.0833 8.33 

14 5 0.0083 0.83 

15 1 0.0017 0.17 

N° 600 
PD 0,8560 
PIC 0,6412 
PE 0,3786 
Hobs 0,6667 
Hesp 0,6924 
P-Value 0,2459 
PM 0,1440 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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En este marcador se observaron 8 alelos. El alelo con mayor 

frecuencia fue el 12 (0.4450), seguido por el 11 (0.2633), mientras que 

el alelo con menor frecuencia fue el 15 (0.0017), seguido por el alelo 8 

(0.0033).  Se encontró en equilibrio de H-W con un p-value de 0.2459.  

 

5.2.5. Marcador TPOX  
 

  Con bases tetranucleotídicas repetidas del tipo (AATG)n. (Butler 

JM, 2012).” 

Tabla 11: Frecuencias alélicas observadas en el marcador TPOX 

TPOX 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

6 3 0.0050 0.50 

7 2 0.0033 0.33 

8 353 0.5883 58.83 

9 17 0.0283 2.83 

10 10 0.0167 1.67 

11 134 0.2233 22.33 

12 81 0.1350 13.50 

 

Tabla 12: Parámetros estadísticos forenses en el marcador TPOX 

 

 

 

 

 

 

N° 600 
PD 0,7692 
PIC 0,5348 
PE 0,3072 
Hobs 0,6133 
Hesp 0,5856 
P-Value 0,3186 
PM 0,2308 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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En este marcador se observaron 7 alelos. Resultó con mayor 

frecuencia el alelo 8 (0.5883), seguido por el alelo 11 (0.2233), en 

cuanto al alelo con menor frecuencia es el 7 (0.0033), le sigue el alelo 6 

(0.0050). Se encuentra en equilibrio de H-W con un p-value de 0.3186. 

 

5.2.6. Marcador D8S1179  
 

Con bases tetranucleotídicas repetidas de [TCTA]12 (Butler JM, 

2012). 

Presenta 11 alelos distintos. El alelo con mayor frecuencia es el 13 

(0.3400), le sigue el alelo 14 (0.2000), en cuanto a los alelos de menor 

frecuencia fueron el 17 (0,0017) y el 18 (0,0017). Se encuentra en 

equilibrio de H-W con un p-value de 0.5020. 

 

Tabla 13: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D8S1179 

D8S1179 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica 

Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

8 3 0.0050 0.50 

9 3 0.0050 0.50 

10 43 0.0717 7.17 

11 28 0.0467 4.67 

12 111 0.1850 18.50 

13 204 0.3400 34.00 

14 120 0.2000 20.00 

15 75 0.1250 12.50 

16 11 0.0183 1.83 

17 1 0.0017 0.17 

18 1 0.0017 0.17 
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Tabla 14: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D8S1179 

 

 

 

 

 

 

 

5.2.7. Marcador D21S11  
 

  Con bases tetranucleotídicas repetidas de “[TCTA]4 [TCTG]6 

[TCTA]3 TA [TCTA]3 TCA [TCTA]2 TCCATA [TCTA]11” (Butler JM, 

2012). 

 
 

Tabla 15: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D21S11 

D21S11 
Alelos N° Alelos 

observados 
Frecuencia 

Alélica Absoluta 
Frecuencia 
Alélica (%) 

26 1 0.0017 0.17 
27 4 0.0067 0.67 
28 39 0.0650 6.50 
29 101 0.1683 16.83 

29.2 1 0.0017 0.17 
30 120 0.2000 20.00 

30.2 9 0.0150 1.50 
31 26 0.0433 4.33 

31.2 87 0.1450 14.50 
32 3 0.0050 0.50 

32.2 158 0.2633 26.33 
33.2 45 0.0750 7.50 
34.2 4 0.0067 0.67 
35.2 1 0.0017 0.17 
36 1 0.0017 0.17 

 

N° 600 
PD 0.9250 
PIC 0.7578 
PE 0.5387 
Hobs 0.7667 
Hesp 0.7882 
P-Value 0,5020 
PM 0.0750 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Tabla 16: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D21S11 

 

 

 

      

 

 

Este marcador presenta 15 alelos, es muy polimórfico. El alelo con 

mayor frecuencia es el 32.2 (0.2633), seguido por el alelo 30 (0.2000), 

en cuanto a los alelos de menor frecuencia resultaron el 26, 29.2 y 36 

con frecuencias de 0.0017 en cada uno de ellos.  

Se encuentra en equilibrio de H-H con un p-value es de 0.3572. 

 
 

5.2.8. Marcador D18S51  
 

Con bases tetranucleotídicas repetidas de  [AGAA]13 (Butler JM, 

2012). 

   En las tablas 17 y 18, se observa que este marcador es muy 

polimórfico, presenta 14 alelos. El alelo con mayor frecuencia es el 14 

(0.2233), le sigue el alelo 13 (0.1550) y el 17 (0.1467), en cuanto a los 

alelos menos frecuentes fueron el 10, 22.2 y el 24 con frecuencias de 

(0,0017).  

Se encuentra en equilibrio de H-W con un p-value de 0.8308. 

 

 

 

N° 600 
PD 0,9494 
PIC 0,8078 
PE 0,5867 
Hobs 0,7933 
Hesp 0,8306 
P-Value 0,3572 
PM 0,0506 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Tabla 17: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D18S51 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 18: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D18S51 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

D18S51 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica 

Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

10 1 0.0017 0.17 

11 7 0.0117 1.17 

12 75 0.1250 12.50 

13 93 0.1550 15.50 

14 134 0.2233 22.33 

15 78 0.1300 13.00 

16 63 0.1050 10.50 

17 88 0.1467 14.67 

18 34 0.0567 5.67 

19 18 0.0300 3.00 

20 4 0.0067 0.67 

21 3 0.0050 0.50 

22.2 1 0.0017 0.17 

24 1 0.0017 0.17 

N° 600 
PD 0,9627 
PIC 0,8404 
PE 0,6559 
Hobs 0,8300 
Hesp 0,8581 
P-Value 0,8308 
PM 0,0373 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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5.2.9.  Marcador D2S441 
 

    Con bases tetranucleotídicas repetidas de [TCTA]12 (Butler JM, 

2012). 

    Presenta 8 alelos. El alelo con mayor frecuencia es el 10 (0.6271), 

seguido por el alelo 11 (0.1957), en cuanto a los alelos de menor 

frecuencia son el 16 (0.0067), seguido por el alelo 15 (0.0117). Se 

encuentra en equilibrio de H-W con un p-value de 0.7699. 

 

Tabla 19: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D2S441 

      

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 20: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D2S441 

 

 

 

 

 
 
 
 

D2S441 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

10 376 0.6271 62.71 

11 117 0.1957 19.57 

11.3 11 0.0184 1.84 

12 13 0.0217 2.17 

13 8 0.0134 1.34 

14 63 0.1054 10.54 

15 7 0.0117 1.17 

16 4 0.0067 0.67 

N° 600 
PD 0,7635 
PIC 0,5155 
PE 0,2440 
Hobs 0,5585 
Hesp 0,5559 
P-Value 0,7699 
PM 0,2365 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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5.2.10. Marcador D19S433 
 

     Con bases tetranucleotídicas repetidas de AAGG [AAAG] AAGG 

TAGG [AAGG]n 11 (Butler JM, 2012). 

 

Tabla 21: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D19S433 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

     

 Tabla 22: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D19S433 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

D19S433 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

11 2 0.0033 0.33 

12 14 0.0233 2.33 

12.2 7 0.0117 1.17 

13 108 0.1800 18.00 

13.2 73 0.1217 12.17 

14 190 0.3167 31.67 

14.2 25 0.0417 4.17 

15 101 0.1683 16.83 

15.2 55 0.0917 9.17 

16 18 0.0300 3.00 

16.2 6 0.0100 1.00 

17.2 1 0.0017 0.17 

N° 600 
PD 0,7635 
PIC 0,5155 
PE 0,2440 
Hobs 0,5585 
Hesp 0,5559 
P-Value 0,71187 
PM 0,2365 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Presenta 12 alelos. El alelo con mayor frecuencia es el 14 (0.3167), 

seguido por el alelo 13 (0.1800) y 15 (0.1683), en cuanto al alelo de 

menor frecuencia es el 17.2 (0.0017). Se encuentra en equilibrio de H-

W con un p-value de 0.7187. 

     

5.2.11. Marcador TH01  
 

     Con bases tetranucleotídicas repetidas de [TCAT]9 (Butler JM, 

2012). 

 

Tabla 23: Frecuencias alélicas observadas en el marcador TH01 

TH01 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

6 153 0.2550 25.50 

7 284 0.4733 47.33 

8 16 0.0267 2.67 

9 33 0.0550 5.50 

9.3 113 0.1883 18.83 

10 1 0.0017 0.17 

 

Tabla 24: Parámetros estadísticos forenses en el marcador TH01 

 

 

 

      

 

N° 600 
PD 0,8415 
PIC 0,6196 
PE 0,3552 
Hobs 0,6500 
Hesp 0,6728 
P-Value 0,8787 
PM 0,1585 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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     Este marcador presenta 06 alelos, el alelo con mayor frecuencia 

es el 7 (0.4733), seguido por el alelo 6 (0.2550) y el 9.3 (0.1883), en 

cuanto al alelo con menor frecuencia es el 10 (0.0017). Se encuentra 

en equilibrio de H-W con un p-value de 0.8787.  

 

5.2.12. Marcador FGA 
 

     Con bases tetranucleotídicas repetidas de “[TTTC]3 TTTTTTCT 

[CTTT]13 CTCC [TTCC]2” (Butler JM, 2012). 

  

Tabla 25: Frecuencias alélicas observadas en el marcador FGA 

FGA 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

17 2 0.0033 0.33 

18 2 0.0033 0.33 

19 60 0.1000 10.00 

20 28 0.0467 4.67 

21 37 0.0617 6.17 

22 38 0.0633 6.33 

23 70 0.1167 11.67 

24 106 0.1767 17.67 

25 128 0.2133 21.33 

25.3 1 0.0017 0.17 

26 99 0.1650 16.50 

27 20 0.0333 3.33 

28 6 0.0100 1.00 

29 2 0.0033 0.33 

49.2 1 0.0017 0.17 
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Tabla 26: Parámetros estadísticos forenses en el marcador FGA 

 
 
 

 

 

 

    

Este marcador presenta 15 alelos, el alelo con mayor frecuencia es 

el 25 (0.2133), seguido por el alelo 24 (0.1767). En cuanto a los 

alelos con menor frecuencia, estos fueron el 49.2 (0.0017), 17, 18 y 

29 con 0.0033. Se encuentra en equilibrio de H-W con un p-value es 

de 0.4164. 

 
5.2.13.  Marcador D22S1045 

 
     Con bases trinucleotídicas repetidas de [ATT]14 ACT [ATT]2. 

(Butler JM, 2012). 

Tabla 27: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D22S1045 

 

 

 

 

 

 

 

 

N° 600 
PD 0,9642 
PIC 0,8460 
PE 0,7014 
Hobs 0,8533 
Hesp 0,8626 
P-Value 0,4164 
PM 0,0358 

D22S1045 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

8 1 0.0017 0.17 

10 1 0.0017 0.17 

11 23 0.0383 3.83 

12 3 0.0050 0.50 

14 10 0.0167 1.67 

15 258 0.4300 43.00 

16 282 0.4700 47.00 

17 21 0.0350 3.50 

18 1 0.0017 0.17 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Tabla 28: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D22S1045 

 

 

 

 

 

 

Este marcador presenta 09 alelos, el alelo con mayor frecuencia 

es el 16 (0.4700), seguido por el alelo 15 (0.4300). En cuanto a los 

alelos de menor frecuencia, estos fueron los alelos 8, 10 y 18 con 

frecuencias de 0.0017 cada uno. Se encuentra en equilibrio de H-W 

con un p-value de 0.1803. 

 
5.2.14. Marcador D5S818  

 
Con bases tetranucleotídicas repetidas de (AGAT)n (Butler JM, 

2012). 

Tabla 29: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D5S818 

 

 

 

 

 

 

 

 

N° 600 
PD 0,7584 
PIC 0,5071 
PE 0,2421 
Hobs 0,5567 
Hesp 0,5922 
P-Value 0,1803 
PM 0,2416 

D5S818 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

7 80 0.1333 13.33 

8 2 0.0033 0.33 

9 18 0.0300 3.00 

10 26 0.0433 4.33 

11 339 0.5650 56.50 

12 96 0.1600 16.00 

13 36 0.0600 6.00 

14 2 0.0033 0.33 

15 1 0.0017 0.17 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Tabla 30: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D5S818 

 

 

 

 

 

 

Este marcador presenta 9 alelos, el alelo con mayor frecuencia 

fue el 11 (0.5650), en cuanto al alelo de menor frecuencia fue el 15 

(0.0017), seguido por el alelo 8 (0.0033). Se encuentra en equilibrio 

de H-W con un p-value de 0.1080. 

 

5.2.15. Marcador D13S317  
 

Con bases tetranucleotídicas repetidas de (TATC)n (Butler JM, 

2012). 

Tabla 31: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D13S317 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

N° 600 
PD 0,8230 
PIC 0,5977 
PE 0,2990 
Hobs 0,6067 
Hesp 0,6321 
P-Value 0,1080 
PM 0,1770 

D13S317 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

8 11 0.0183 1.83 

9 220 0.3667 36.67 

10 80 0.1333 13.33 

11 77 0.1283 12.83 

12 92 0.1533 15.33 

13 78 0.1300 13.00 

14 42 0.0700 7.00 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Tabla 32: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D13S317 

 

 

 

 

 

 

Este marcador presenta 7 alelos, el alelo con mayor frecuencia 

fue el 9 (0.3667), en cuanto al alelo con menor frecuencia fue el 8 

(0.0183). Se encuentra en equilibrio de H-W con un p-value de 

0.657. 

 

5.2.16. Marcador D7S820  
 

  Con bases tetranucleotídicas repetidas de (GATA)n (Butler JM, 

2012). 

 

Tabla 33: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D7S820 

 

 

 

 

 

 

 

 

N° 600 
PD 0,9263 
PIC 0,7592 
PE 0,5625 
Hobs 0,7800 
Hesp 0,7870 
P-Value 0,6657 
PM 0,0737 

D7S820 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia Alélica 
Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

7 8 0.0133 1.33 

8 20 0.0333 3.33 

9 22 0.0367 3.67 

10 137 0.2283 22.83 

11 236 0.3933 39.33 

12 151 0.2517 25.17 

13 25 0.0417 4.17 

14 1 0.0017 0.17 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Tabla 34: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D7S820 

 

 

 

      

 

 

Este marcador presenta 8 alelos, el alelo con mayor frecuencia es 

el 11 (0.3933), seguido por el alelo 12 (0.2517) y el 10 (0.2283), en 

cuanto al alelo de menor frecuencia es el 14 (0.0017). Se encuentra 

en equilibrio de H-W con un p-value de 0.7125. 

 

5.2.17. Marcador  SE33 
 

     Con bases tetranucleotídicas repetidas de [AAAG]9 AA  [AAAG]16 

(Butler JM, 2012). 

 

Tabla 35: Frecuencias alélicas observadas en el marcador SE33 

SE33 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

11.2 1 0.0017 0.17 

13.2 1 0.0017 0.17 

14 6 0.0100 1.00 

15 17 0.0283 2.83 

16 37 0.0617 6.17 

17 92 0.1533 15.33 

17.2 2 0.0033 0.33 

18 79 0.1317 13.17 

18.2 2 0.0033 0.33 

N° 600 
PD 0,8792 
PIC 0,6807 
PE 0,4872 
Hobs 0,7367 
Hesp 0,7267 
P-Value 0,7125 
PM 0,1208 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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19 75 0.1250 12.50 

19.2 2 0.0033 0.33 

20 47 0.0783 7.83 

21 12 0.0200 2.00 

21.2 1 0.0017 0.17 

22 3 0.0050 0.50 

22.2 6 0.0100 1.00 

23 1 0.0017 0.17 

23.2 7 0.0117 1.17 

24 1 0.0017 0.17 

24.2 8 0.0133 1.33 

25.2 25 0.0417 4.17 

26.2 41 0.0683 6.83 

27.2 38 0.0633 6.33 

28.2 29 0.0483 4.83 

29.2 19 0.0317 3.17 

30.2 28 0.0467 4.67 

31 1 0.0017 0.17 

31.2 11 0.0183 1.83 

32.2 3 0.0050 0.50 

33.2 3 0.0050 0.50 

35.2 2 0.0033 0.33 

 

Tabla 36: Parámetros estadísticos forenses en el marcador SE33 

 

 

 

 

 

 

 

N° 600 
PD 0,9841 
PIC 0,9095 
PE 0,7818 
Hobs 0,8933 
Hesp 0,9170 
P-Value 0.1581 
PM 0,0159 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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     El marcador SE33 presenta 31 alelos, se observó ser más 

polimórfico de los 21 STRs estudiados, el alelo con mayor frecuencia 

es el 17 (0.1533), seguido por el alelo 19 (0.1250). En cuanto a los 

alelos con menor frecuencia, estos fueron el 11.2, 13.2, 21.2, 23, 24, 

31 con 0.0017 cada uno de ellos. Se encontró en equilibrio de H-W 

con un p-value de 0.1581. 

 

5.2.18. Marcador  D10S1248 
 

     Con bases tetranucleotídicas repetidas de [GGAA]13 (Butler JM, 

2012). 

Presenta 9 alelos, el alelo con mayor frecuencia fue el 14 

(0.4950), seguido por el alelo 15 (0.2317) y el 13 (0.2100). En cuanto 

a los alelos con menor frecuencia, estos fueron el 10 y el 18 con 

0.0017. Tuvo un p-value de 0.0467, desviación que resulto no 

significativa después de la corrección de Bonferroni, se obtuvo un p 

mayor a 0.002 al dividir (0.05/21). Por lo cual también se encuentra en  

equilibrio. 

Tabla 37: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D10S1248 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

D10S1248 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

10 1 0.0017 0.17 

11 3 0.0050 0.50 

12 11 0.0183 1.83 

13 126 0.2100 21.00 

14 297 0.4950 49.50 

15 139 0.2317 23.17 

16 17 0.0283 2.83 

17 5 0.0083 0.83 

18 1 0.0017 0.17 
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Tabla 38: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D10S1248 

 

 

 

 

 

 

 

 
5.2.19. Marcador  D1S1656 

 
     Con bases tetranucleotídicas “[TAGA]16[TGA][TAGA][TAGG]1[TG]5” 
(Butler JM, 2012). 

 

Tabla 39: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D1S1656 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

N° 600 
PD 0,8258 
PIC 0,6025 
PE 0,3156 
Hobs 0,6200 
Hesp 0,6571 
P-Value 0,0467 
PM 0,1742 

D1S1656 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

11 5 0.0083 0.83 

12 17 0.0283 2.83 

13 97 0.1617 16.17 

14 63 0.1050 10.50 

15 83 0.1383 13.83 

15.3 5 0.0083 0.83 

16 142 0.2367 23.67 

16.3 18 0.0300 3.00 

17 30 0.0500 5.00 

17.3 109 0.1817 18.17 

18 4 0.0067 0.67 

18.3 19 0.0317 3.17 

19.3 7 0.0117 1.17 

20.3 1 0.0017 0.17 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Tabla 40: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D1S1656 

 

 

 

 

 

 

Este marcador presenta 14 alelos, el alelo con mayor frecuencia es 

el 16 (0.2367), seguido por el alelo 17.3 (0.1817). En cuanto a los 

alelos con menor frecuencia, estos fueron el 20.3 (0.0017) y 18 

(0.0067), así como el 11 y 15.3 con frecuencias de 0.0083. Se 

encontró en equilibrio de H-W con un p-value de 0.8164. 

 

5.2.20. Marcador  D12S391 
 

     Con bases tetranucleotídicas repetidas de [AGAT]5 GAT [AGAT]7 

[AGAC]6 AGAT (Butler JM, 2012). 

 

Tabla 41: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D12S391 

N° 600 
PD 0,9594 
PIC 0,8318 
PE 0,6494 
Hobs 0,8267 
Hesp 0,8506 
P-Value 0,8164 
PM 0,0406 

D12S391 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

15 1 0.0017 0.17 

16 4 0.0067 0.67 

17 20 0.0333 3.33 

17.3 2 0.0033 0.33 

18 102 0.1700 17.00 

19 178 0.2967 29.67 

19.3 3 0.0050 0.50 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Tabla 42: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D12S391 

 

 

 

 

 

      

    Este marcador presenta 14 alelos, el alelo con mayor frecuencia es 

el 19 (0.2967), seguido por el alelo 20 (0.2767). En cuanto a los alelos 

con menor frecuencia, estos fueron el 15 y 26 con 0.0017. Se 

encontró en equilibrio de H-W con un p-value de 0.6381.  

 

5.2.21. Marcador  D2S1338 
 

   Con bases tetranucleotídicas repetidas de [TGCC]6[TTCC]11 

(Butler JM, 2012). 

    En las tablas 43 y 44, se aprecia que presenta 10 alelos, el 

alelo con mayor frecuencia fue el 19 (0.2867), seguido por el alelo 23 

(0.1650) y 20 (0.1600). En cuanto al alelo de menor frecuencia fue el 

16 (0.0100). El P-value fue de 0.0074, resultando desviación no 

significativa después de atribuir corrección de Bonferroni. Por lo cual 

también resulto en  equilibrio. 

20 166 0.2767 27.67 

21 45 0.0750 7.50 

22 28 0.0467 4.67 

23 30 0.0500 5.00 

24 13 0.0217 2.17 

25 7 0.0117 1.17 

26 1 0.0017 0.17 

N° 600 
PD 0,9282 
PIC 0,7667 
PE 0,5565 
Hobs 0,7767 
Hesp 0,7958 
P-Value 0,6381 
PM 0,0718 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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Tabla 43: Frecuencias alélicas observadas en el marcador D2S1338 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 44: Parámetros estadísticos forenses en el marcador D2S1338 

 

 

 

 

 

 

     

 

 

 

D2S1338 

Alelos N° Alelos 
observados 

Frecuencia 
Alélica 

Absoluta 

Frecuencia 
Alélica (%) 

16 6 0.0100 1.00 

17 87 0.1450 14.50 

18 54 0.0900 9.00 

19 172 0.2867 28.67 

20 96 0.1600 16.00 

21 16 0.0267 2.67 

22 39 0.0650 6.50 

23 99 0.1650 16.50 

24 21 0.0350 3.50 

25 10 0.0167 1.67 

N° 600 
PD 0,9466 
PIC 0,8089 
PE 0,6240 
Hobs 0,8133 
Hesp 0,8307 
P-Value 0,0074 
PM 0,0534 

N°: número de alelos; PD: Poder Discriminación; PIC: Contenido Información Polimórfica; PE: 
Poder Exclusión; Hobs: Heterocigosidad observada; Hesp: Heterocigosidad esperada; P-
value: Equilibrio de Hardy-Weinberg; PM: Probabilidad de coincidencia. 
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5.3  Alelos con mayor y menor frecuencia en la población peruana. 

  

En la siguiente tabla se observan los alelos que resultaron con mayor y 

menor frecuencia en la muestra poblacional peruana. 

 

Tabla 45: Alelos con mayor y menor frecuencia en la población peruana.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Marcadores Alelos con mayor 
frecuencia 

Alelos con menor 
frecuencia 

D3S1358 15 11/19 

vWA 17 13 

D16S539 10 14 

CSF1PO  12 15 

TPOX  8 7 

D8S1179 13 17/18 

D21S11 32.2 26/29.2/35.2/36 

D18S51 14 10/22.2/24 

D2S441 10 16 

D19S433 14 17.2 

TH01 7 10 

FGA 25 25.3/49.2 

D22S1045 16 8/10/18 

D5S818  11 15 

D13S317  9 8 

D7S820  11 14 

SE33 17 11.2/13.2/21.2/23/24/31 

D10S1248 14 10/18 

D1S1656 16 20.3 

D12S391 19 15/26 

D2S1338 19 16 
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Alelos

POBLACION 

PERUANA

(n=300)

POBLACION 

HISPANA

(n=368)

Diferencia  

Frecuencias
Alelos

POBLACION 

PERUANA

(n=300)

POBLACION 

HISPANA

(n=368)

Diferencia  

Frecuencias

9 * 0.0014 0.0014 6 0.0050 0.0054 0.0004

11 0.0033 * 0.0033 7 0.0033 0.0014 0.0019

12 * 0.0014 0.0014 8 0.5883 0.4783 0.1100

13 * 0.0041 0.0041 9 0.0283 0.0802 0.0519

14 0.0217 0.0910 0.0693 10 0.0167 0.0611 0.0444

15 0.5633 0.3465 0.2168 11 0.2233 0.2636 0.0403

16 0.2850 0.2690 0.0160 12 0.1350 0.1073 0.0277

17 0.0867 0.1793 0.0926 13 * 0.0014 0.0014

18 0.0367 0.0992 0.0625 14 * 0.0014 0.0014

19 0.0033 0.0082 0.0049

8 0.0050 0.0068 0.0018

11 * 0.0014 0.0014 9 0.0050 0.0027 0.0023

12 * 0.0027 0.0027 10 0.0717 0.0951 0.0234

13 0.0033 0.0014 0.0019 11 0.0467 0.0503 0.0036

14 0.0133 0.0652 0.0519 12 0.1850 0.1250 0.0600

15 0.0600 0.0978 0.0378 13 0.3400 0.3315 0.0085

16 0.3633 0.3057 0.0576 14 0.2000 0.2323 0.0323

17 0.3800 0.2717 0.1083 15 0.1250 0.1141 0.0109

17.3 * 0.0014 0.0014 16 0.0183 0.0353 0.0170

18 0.1317 0.1807 0.0490 17 0.0017 0.0068 0.0051

19 0.0367 0.0639 0.0272 18 0.0017 * 0.0017

20 0.0117 0.0082 0.0035

(*) No se registraron alelos

Marcador TPOX

Marcador D8S1179

Marcador  vWA

Marcador D3S1358

5.4  Variabilidad de frecuencias alélicas en la población peruana e hispana. 

Al realizar la comparación entre los marcadores STRs autosómicos 

entre la muestra poblacional peruana e hispana se aprecia la existencia 

de alelos propios tanto para la población peruana y la hispana. Asimismo 

se observa que existen alelos que se encuentran con mayor frecuencia en 

la población peruana que en la población hispana y viceversa.  

  

En la tabla 46, se realiza el comparativo de las frecuencias alélicas 

entre la muestra poblacional peruana y las frecuencias hispanas 

proporcionado por el manual de Globalfiler by Life Technologies For 

Forensic or Paternity 2013, con la finalidad de observar sus variaciones. 

 

Tabla 46: Variación de frecuencias alélicas en la población peruana y la 
hispana 
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Alelos

POBLACION 

PERUANA

(n=300)

POBLACION 

HISPANA

(n=368)

Diferencia  

Frecuencias
Alelos

POBLACION 

PERUANA

(n=300)

POBLACION 

HISPANA

(n=368)

Diferencia  

Frecuencias

6 * 0.0014 0.0014 7 * 0.0095 0.0095

8 0.0033 0.0204 0.0171 8 0.0033 0.0054 0.0021

9 0.2300 0.1019 0.1281 9 0.0100 0.0258 0.0158

10 0.2500 0.1576 0.0924 10 0.1850 0.2514 0.0664

11 0.1983 0.3179 0.1196 11 0.2633 0.2745 0.0112

12 0.2317 0.2418 0.0101 11.1 * 0.0014 0.0014

13 0.0817 0.1440 0.0623 12 0.4450 0.3791 0.0659

14 0.0050 0.0122 0.0072 13 0.0833 0.0462 0.0371

15 * 0.0027 0.0027 14 0.0083 0.0054 0.0029

15 0.0017 0.0014 0.0003

9 * 0.0014 0.0014

10 0.0017 0.0068 0.0051 6 0.2550 0.2717 0.0167

11 0.0117 0.0122 0.0005 7 0.4733 0.3274 0.1459

12 0.1250 0.1046 0.0204 8 0.0267 0.0870 0.0603

13 0.1550 0.1141 0.0409 9 0.0550 0.1277 0.0727

14 0.2233 0.1630 0.0603 9.3 0.1883 0.1712 0.0171

14.2 * 0.0014 0.0014 10 0.0017 0.0149 0.0132

15 0.1300 0.1223 0.0077

15.2 * 0.0014 0.0014 9 * 0.0014 0.0014

16 0.1050 0.1291 0.0241 10 0.6271 0.3030 0.3241

17 0.1467 0.1739 0.0272 11 0.1957 0.3193 0.1236

18 0.0567 0.0774 0.0207 11.3 0.0184 0.0462 0.0278

19 0.0300 0.0353 0.0053 12 0.0217 0.0380 0.0167

20 0.0067 0.0190 0.0123 12.3 * 0.0041 0.0041

21 0.0050 0.0217 0.0167 13 0.0134 0.0190 0.0056

22 * 0.0068 0.0068 14 0.1054 0.2310 0.1256

22.2 0.0017 * 0.0017 15 0.0117 0.0340 0.0223

23 * 0.0054 0.0054 16 0.0067 0.0041 0.0026

24 0.0017 0.0027 0.0010

25 * 0.0014 0.0014 17 0.0033 * 0.0033

18 0.0033 0.0068 0.0035

24.2 * 0.0027 0.0027 19 0.1000 0.0761 0.0239

26 0.0017 0.0041 0.0024 20 0.0467 0.0870 0.0403

27 0.0067 0.0149 0.0082 20.2 * 0.0027 0.0027

28 0.0650 0.1141 0.0491 21 0.0617 0.1345 0.0728

28.2 * 0.0014 0.0014 22 0.0633 0.1440 0.0807

29 0.1683 0.2106 0.0423 22.2 * 0.0054 0.0054

29.2 0.0017 * 0.0017 23 0.1167 0.1291 0.0124

30 0.2000 0.2717 0.0717 23.2 * 0.0041 0.0041

30.2 0.0150 0.0177 0.0027 24 0.1767 0.1562 0.0205

31 0.0433 0.0516 0.0083 25 0.2133 0.1372 0.0761

31.2 0.1450 0.1114 0.0336 25.3 0.0017 * 0.0017

32 0.0050 0.0136 0.0086 26 0.1650 0.0707 0.0943

32.2 0.2633 0.1250 0.1383 27 0.0333 0.0312 0.0021

33 * 0.0014 0.0014 28 0.0100 0.0095 0.0005

33.2 0.0750 0.0530 0.0220 29 0.0033 0.0041 0.0008

34.2 0.0067 0.0014 0.0053 30 * 0.0014 0.0014

35 * 0.0027 0.0027 49.2 0.0017 * 0.0017

35.2 0.0017 * 0.0017

36 0.0017 0.0014 0.0003

38 * 0.0014 0.0014

(*) No se registraron alelos

Marcador D21S11 

Marcador FGA

Marcador D2S441

Marcador TH01

Marcador D18S51

Marcador D16S539 Marcador CSF1PO
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Alelos

POBLACION 

PERUANA

(n=300)

POBLACION 

HISPANA

(n=368)

Diferencia  

Frecuencias
Alelos

POBLACION 

PERUANA

(n=300)

POBLACION 

HISPANA

(n=368)

Diferencia  

Frecuencias

10 * 0.0041 0.0041 11.2 0.0017 0.0014 0.0003

11 0.0033 0.0163 0.0130 12 * 0.0014 0.0014

11.2 * 0.0027 0.0027 12.2 * 0.0014 0.0014

12 0.0233 0.0842 0.0609 13 * 0.0122 0.0122

12.2 0.0117 0.0149 0.0032 13.2 0.0017 0.0014 0.0003

13 0.1800 0.1848 0.0048 14 0.0100 0.0177 0.0008

13.2 0.1217 0.0693 0.0524 14.2 * 0.0082 0.0082

14 0.3167 0.3071 0.0096 15 0.0283 0.0489 0.0206

14.2 0.0417 0.0462 0.0045 15.2 * 0.0014 0.0014

15 0.1683 0.1304 0.0379 16 0.0617 0.0557 0.0060

15.2 0.0917 0.0679 0.0238 16.2 * 0.0027 0.0027

16 0.0300 0.0408 0.0108 16.3 * 0.0014 0.0014

16.2 0.0100 0.0217 0.0117 17 0.1533 0.0870 0.0663

17 * 0.0054 0.0054 17.2 0.0033 * 0.0033

17.2 0.0017 0.0041 0.0024 18 0.1317 0.1005 0.0312

18.2 0.0033 0.0027 0.0006

8 0.0017 * 0.0017 19 0.1250 0.0815 0.0435

10 0.0017 0.0068 0.0051 19.2 0.0033 * 0.0033

11 0.0383 0.0761 0.0378 20 0.0783 0.0448 0.0335

12 0.0050 0.0095 0.0045 20.2 * 0.0082 0.0082

13 * 0.0109 0.0109 21 0.0200 0.0312 0.0112

14 0.0167 0.0204 0.0037 21.2 0.0017 0.0109 0.0092

15 0.4300 0.4348 0.0048 22 0.0050 0.0109 0.0059

16 0.4700 0.3465 0.1235 22.2 0.0100 0.0231 0.0131

17 0.0350 0.0842 0.0492 23 0.0017 * 0.0017

18 0.0017 0.0095 0.0078 23.2 0.0117 0.0285 0.0168

20 * 0.0014 0.0014 23.3 * 0.0014 0.0014

24 0.0017 0.0014 0.0003

7 0.1333 0.0530 0.0803 24.2 0.0133 0.0231 0.0098

8 0.0033 0.0149 0.0116 25.2 0.0417 0.0312 0.0105

9 0.0300 0.0503 0.0203 26 * 0.0027 0.0027

10 0.0433 0.0435 0.0002 26.2 0.0683 0.0639 0.0044

11 0.5650 0.3818 0.1832 27.2 0.0633 0.0707 0.0074

12 0.1600 0.3016 0.1416 27.3 * 0.0014 0.0014

13 0.0600 0.1454 0.0854 28.2 0.0483 0.0625 0.0142

14 0.0033 0.0095 0.0062 29.2 0.0317 0.0584 0.0267

15 0.0017 * 0.0017 30.2 0.0467 0.0380 0.0087

31 0.0017 0.0014 0.0003

8 0.0183 0.0897 0.0714 31.2 0.0183 0.0231 0.0048

9 0.3667 0.1630 0.2037 32.2 0.0050 0.0204 0.0154

10 0.1333 0.0965 0.0368 33 * 0.0041 0.0041

11 0.1283 0.2283 0.1000 33.2 0.0050 0.0054 0.0004

12 0.1533 0.2745 0.1212 34 * 0.0041 0.0041

13 0.1300 0.1005 0.0295 34.2 * 0.0027 0.0027

14 0.0700 0.0476 0.0224 35.2 0.0033 * 0.0033

37 * 0.0014 0.0014

(*) No se registraron alelos

Marcador D13S317

Marcador D22S1045

Marcador D5S818

Marcador SE33Marcador D19S433
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Alelos

POBLACION 

PERUANA

(n=300)

POBLACION 

HISPANA

(n=368)

Diferencia  

Frecuencias
Alelos

POBLACION 

PERUANA

(n=300)

POBLACION 

HISPANA

(n=368)

Diferencia  

Frecuencias

7 0.0133 0.0109 0.0024 9 * 0.0014 0.0014

8 0.0333 0.1250 0.0917 10 * 0.0041 0.0041

9 0.0367 0.0829 0.0462 11 0.0083 0.0394 0.0311

10 0.2283 0.2514 0.0231 12 0.0283 0.0938 0.0655

10.3 0.0000 0.0014 0.0014 13 0.1617 0.0707 0.0910

11 0.3933 0.2935 0.0998 14 0.1050 0.1128 0.0078

11.3 * 0.0014 0.0014 14.3 * 0.0027 0.0027

12 0.2517 0.1902 0.0615 15 0.1383 0.1549 0.0166

13 0.0417 0.0394 0.0023 15.3 0.0083 0.0299 0.0216

14 0.0017 0.0041 0.0024 16 0.2367 0.1508 0.0859

16.1 * 0.0027 0.0027

8 * 0.0014 0.0014 16.3 0.0300 0.0516 0.0216

9 * 0.0014 0.0014 17 0.0500 0.0679 0.0179

10 0.0017 0.0014 0.0003 17.3 0.1817 0.1576 0.0241

11 0.0050 0.0027 0.0023 18 0.0067 0.0082 0.0015

12 0.0183 0.0448 0.0265 18.3 0.0317 0.0448 0.0131

13 0.2100 0.2595 0.0495 19.3 0.0117 0.0068 0.0049

14 0.4950 0.3614 0.1336 20.3 0.0017 * 0.0017

15 0.2317 0.2269 0.0048

16 0.0283 0.0774 0.0491 13 * 0.0014 0.0014

17 0.0083 0.0231 0.0148 14 * 0.0014 0.0014

18 0.0017 * 0.0017 15 0.0017 0.0408 0.0391

16 0.0067 0.0503 0.0436

16 0.0100 0.0380 0.0280 17 0.0333 0.0734 0.0401

17 0.1450 0.1780 0.0330 17.1 * 0.0027 0.0027

18 0.0900 0.0652 0.0248 17.3 0.0033 0.0122 0.0089

19 0.2867 0.1753 0.1114 18 0.1700 0.1970 0.0270

20 0.1600 0.1386 0.0214 18.3 * 0.0217 0.0217

21 0.0267 0.0367 0.0100 19 0.2967 0.1875 0.1092

22 0.0650 0.0652 0.0002 19.3 0.0050 0.0122 0.0072

23 0.1650 0.1427 0.0223 20 0.2767 0.1712 0.1055

24 0.0350 0.0883 0.0533 21 0.0750 0.0870 0.0120

25 0.0167 0.0543 0.0376 22 0.0467 0.0679 0.0212

26 * 0.0149 0.0149 23 0.0500 0.0367 0.0133

27 * 0.0014 0.0014 24 0.0217 0.0190 0.0027

28 * 0.0014 0.0014 25 0.0117 0.0136 0.0019

26 0.0017 0.0027 0.0010

(*) No se registraron alelos 27 * 0.0014 0.0014

Marcador D1S1656

Marcador D12S391

Marcador D2S1338

Marcador D7S820

Marcador D10S1248

 

 

A continuación se describen las diferencias encontradas entre la población 

peruana y la hispana, por cada marcador estudiado del kit Globalfiler 

express. 
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5.4.1 Marcador D3S1358 

     En este marcador la población peruana posee el alelo 11 que no lo 

tiene la población hispana; asimismo los alelos 9, 12 y 13 están 

presentes de la población hispana. El alelo con mayor frecuencia en 

la población peruana es el 15 con 56.33%, en cambio en la población 

hispana está representado con 34.65%, en cuanto a los alelos con 

menor frecuencia  en la población peruana fueron el 11 y 19; en la 

población  hispana fue el alelo 9 que no se encuentra presente en la 

población peruana. 

 

5.4.2 Marcador vWA 

     En este marcador los alelos 11, 12 y 17.3 están presentes en la 

población peruana y no se registran en la población hispana. Los 

alelos con mayor frecuencia en la población peruana fueron el 17 con 

38%  y el 16 con 36.33%, en cambio en la población hispana fueron 

los alelos 16 con 30.57 y el 17 con 27.17%, en cuanto a los alelos con 

menor frecuencia en la población peruana fue el 13, y en la hispana 

fueron los alelos 11, 13 y 17.3. 

 

5.4.3 Marcador D16S539 

     En este marcador los alelos 6 y 15 están presentes en la población 

peruana y ausentes en la población hispana. Los alelos con mayor 

frecuencia en la población peruana fueron el 10 (25%), 9 (23%) y 12 

(23.17%), en cuanto a la población hispana fueron los alelos 11 

(31.79%) y 12 (24.18). Los alelos con menor frecuencia en la 

población peruana fue el 8 (0.33%) y en la hispana fue el alelo 6 

(0.14%) y 15 (0.27%). 

 

5.4.4 Marcador CSF1PO 

     En este marcador los alelos 7 y  el alelo variante 11.1 se 

encuentran presentes en la población hispana, pero no se observa en 

la peruana, el aleo con mayor frecuencia para ambas poblaciones fue 

el 12 observado en población peruana en un 44.5% y en población 
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hispana en un 37.91%; mientras que el alelo con menor frecuencia en 

ambas poblaciones es el alelo 15, seguido del alelo 8 y 14. 

 

5.4.5 Marcador TPOX 

     En este marcador los alelos 13 y 14 se observan en la población 

hispana, pero no se observan en la población peruana. El alelo 8 se 

encuentra con mayor frecuencia en ambas poblaciones con 58.83% 

en la población peruana y 47.83% en la población hispana; el alelo 

con menor frecuencia en la población peruana es el 6 con 0.5 % y en 

la población hispana es el 7, 13 y 14 con 0.14%. 

 

5.4.6 Marcador D8S1179 

     En este marcador el alelo 18 con una frecuencia de 0.17%, se 

observa en la población peruana y no se registra en la población 

hispana. El alelo con mayor frecuencia para ambas poblaciones es el  

13, mientras que el alelo con menor frecuencia en la población 

peruana es el 17 y 18 y en la hispana el alelo 9 y 17. 

 

5.4.7 Marcador D18S51 

     En la Tabla 24 se puede observar para este marcador que el alelo 

variante 22.2 se observa en la población peruana y no se observa en 

la población hispana, asimismo los alelos 9, 14.2, 15.2, 22 y 25 se 

encuentran solo en la población hispana. El alelo con mayor 

frecuencia en la población peruana es el 14 con 22.33% y con menor 

frecuencia están los alelos 10, 22.2 y 24 con 0.17%; mientras que en 

la población hispana el alelo más frecuente es el 17 con 17.39%, y los 

menos frecuente son los alelos 9 y 25 con 0.14%.” 

 

5.4.8 Marcador D21S11 

     En este marcador los alelo variantes 29.2 y 35.2 se observan en la 

población peruana con frecuencias de 0.17%, estos alelos no se 

observan en la población hispana; asimismo la población peruana no 

posee los alelos 24.2, 28.2, 233, 35 y 38 que se observan en la 
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población hispana. El alelo con mayor frecuencia en la población 

peruana es el 32.2 con 26.33% y con menor frecuencia fueron los 

alelos 26, 35.2 y 36; en cambio en la población hispana el aleo 30 

presenta mayor frecuencia con 27.17% y con menor frecuencia los 

alelos 36 y 38. 

 

5.4.9 Marcador D2S441 

     En este marcador los alelos 9 y 12.3 se observan solo en la 

población hispana. El alelo con mayor frecuencia en la población 

peruana fue el 10 con 62.71% y con menor frecuencia el alelo 16 con 

0.67%; mientras que en la población hispana se observa en mayor 

frecuencia los alelo 10 con 30.30% y el 11 con 31.93%, y con menor 

frecuencia al alelo 9 con 0.14%. 

 

5.4.10 Marcador D19S433 

     En este marcador los alelos 10, 11.2 y 17 se observan solo en la 

población hispana. El alelo con mayor frecuencia en la población 

peruana es el 14 con 31.67% y con menor frecuencia el alelo 17.2 

con 0.17%; mientras que para la población hispana el alelo con 

mayor frecuencia es el 14 con 30.71% y menor frecuencia son el 10 

y 17.2 con 0.41%. 

 

 

5.4.11 Marcador TH01 

 En este marcador los alelos 6, 7, 8, 9, 9.3 y 10 se encuentran 

presentes tanto en la población peruana y en la población hispana. El 

alelo con mayor frecuencia es el 7 para ambas poblaciones y con 

menor frecuencia el alelo 10. 

 

5.4.12 Marcador FGA 

    En este marcador los alelos 17, 25.3 y 49.2 se observan solo en la 

población peruana, asimismo los alelos 20.2, 22.2, 23.2 y 30 se 

encuentran presentes solo en la población hispana. El alelo con 
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mayor frecuencia en la población peruana es el 25 con 21.33%, 

mientras que en la población hispana es el alelo 24 con 15.62%; por 

otro lado el alelo con menor frecuencia es el 49.2 con 0.17% para la 

población peruana, y para la población hispana es el alelo  30 con 

0.14%. 

 

5.4.13 Marcador D22S1045 

     En este marcador el alelo 8 se observa solo en la población 

peruana, mientras que los alelos 13 y 20 se observan solo en la 

población hispana. Los alelos con mayor frecuencia en la población 

peruana fueron los alelos 16 (47%) y 15 (43%) y con menor 

frecuencia fueron los alelos 8, 10 y 18 con 0.17%; mientras que en la 

población hispana el alelo con mayor frecuencia es el 15 (43.48) y 16 

(34.65%) y con menor frecuencia el alelo 20 con 0.14%. 

 

5.4.14 Marcador D5S818 

     En este marcador el alelo 15 se observa solo en la población 

peruana, el alelo con mayor frecuencia en ambas poblaciones es el 

alelo 11 con 56.5% en peruanos y 38.18%  en hispanos y el alelo 

con menor frecuencia en la población peruana es el 15 con 0.17% y 

en población hispana el 14 con 0.95%. 

 

 

5.4.15 Marcador D13S317 

     En este marcador los alelos del 8 al 14 se observan en ambas 

poblaciones. El alelo con mayor frecuencia en la población peruana 

es el 9 con 36.67% y en población hispana el 12 con 27.45%; 

mientras que el alelo con menor frecuencia en la población peruana 

fue el 8 con 1.83% y en población hispana el alelo 14 con 4.76%. 

 

5.4.16 Marcador D7S820 

En este marcador los alelos 10.3 y 11.3 se observan solo en la 

población hispana. El alelo con mayor frecuencia en ambas 
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poblaciones es el alelo 11 con 39.33% en población peruana y 

29.35% en población hispana; mientras que el alelo con menor 

frecuencia  en población peruana es el 14 con 0.17% y en población 

hispana es el 11.3 con 0.14%. 

 

5.4.17 Marcador D10S1248 

     En este marcador el alelo 18 se observa solo en la población 

peruana, mientras que los alelos 8 y 9 son observados solo en la 

población hispana. El alelo con mayor frecuencia en ambas 

poblaciones es el alelo 14 con 49.5% en población peruana y 36.14% 

en población hispana; mientras que el alelo con menor frecuencia  en 

población peruana es el 10 y 18 con 0.17% y en población hispana 

son los alelos 8, 9 y 10 con 0.14%. 

 

5.4.18 Marcador D1S1656 

     En este marcador el alelo 20.3 se observa solo en la población 

peruana, mientras que los alelos 9, 10, 14.3, y 16.1 son observados 

solo en la población hispana. El alelo con mayor frecuencia en la 

población peruana es el 16 con 23.67% y en la población hispana es 

el 17.3 con 15.76%; mientras que el alelo con menor frecuencia  en 

población peruana es el 20.3 con 0.17% y en población hispana son 

los alelos 9 y 10 con 0.14%. 

 

5.4.19 Marcador SE33 

     En este marcador los alelos 17.2, 19.2, 23 y 35.2 se observan solo 

en la población peruana, mientras que los alelos 12, 12.2, 13, 14.2, 

15.2, 16.2, 16.3, 20.2, 23.2, 26, 33, 34, 34.2, y 37 se observan solo en 

la población hispana. El alelo con mayor frecuencia es el alelo 17 con 

15.33% en población peruana y el alelo 18 con 10.05% en población 

hispana, mientras que los alelos con menor frecuencia son el 11.2, 

13.2, 23 y 24 con 0.17% en población peruana y los alelos 11.2, 13.2, 

24, 31 con 0.03% en población hispana. 
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5.4.20 Marcador D12S391 

     En este marcador los alelos 13, 14, 17.1, 18.3 y 27 se observan 

solo en la población hispana. El alelo con mayor frecuencia en la 

población peruana es el 19 con 29.67% y en la población hispana es 

el alelo 18 con 19.70%; mientras que los alelos con menor frecuencia  

en población peruana es el 15 y 26 con 0.17% y en población hispana 

el alelo 26 con 0.10%. 

 

5.4.21 Marcador D2S1338 

     En este marcador los alelos 26, 27 y 28 se observan solo en la 

población hispana, el alelo con mayor frecuencia en la población 

peruana es el 19 con 28.67% y en la población hispana es el 17 con 

17.80%; mientras que el alelo con menor frecuencia en la población 

peruana es el 16 con 1% y en población hispana los alelos 27 y 28 

con 0.14%. 

 

 

 

A continuación en la Tabla 47, se aprecia una comparación entre las 

poblaciones hispanas, peruanas del presente estudio  y estudios realizados en 

poblaciones de los departamentos del Perú como: Arequipa, Cajamarca, Chiclayo, 

Huancayo, Lima, Piura, Trujillo, se observan los alelos más frecuentes en 11 

marcadores estudiados (frecuencias extraídas de Talledo, 2010). Asimismo en la 

Tabla 48, se realizó una comparación entre los alelos con mayor frecuencia en 15 

loci de las poblaciones peruana, hispana y asháninca (frecuencias de la población 

asháninca, extraído de Tineo DH, 2017). 
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Marcadores Peruana Hispana Arequipa Cajamarca Chiclayo Huancayo Lima Piura Trujillo

D3S1358 15 15 15 15 15 15 15 15 15

vWA 17/16 16/17 17/16 16/17 16/17 16/17 16/17 16/17 16/17

D16S539 12/11 11/12 9/12 10/12 11/10 9/10 12/11 11/9 11/9

CSF1PO 12/11 12/11 12/11 12/11 12/11 12/11 12/11 12/11 12/11

TPOX 8 8 8 8 8 8 8 8 8

D8S1179 13 13 13 13 13 13/15 13 13 13

D21S11 32.2/30/29 30/29/32.2 30/29/32.2 30/32.2/29 30/29/32.2 32.2/30/29 29/30/32.2 30/29/32.2 30/29/32.2

D18S51 14/13 14/17

D2S441 10 11

D19S433 14 14

TH01 7 7 7 7 7 7 7 7 7

FGA 25 24

D22S1045 16 15

D5S818 11 11 11 11 11 11 11 11 11

D13S317 9/12 12/9 9/11 9/12 9/11 9/12 9/12 9/12 9/12

D7S820 11/12/10 11/10/12 11/10/12 11/12/10 11/10/12 11/10/12 11/10/12 11/12/10 11/10/12

SE33 17/18/19 18/17/19

D10S1248 14 14

D1S1656 16/17.3 17.3/15

D12S391 19/18 18/19

D2S1338 19/23 19/23

Tabla 47: Comparación de alelos con mayor frecuencia entre poblaciones peruanas 

  

 

 

     Los alelos están ordenados empezando por el de mayor frecuencia. Del 

análisis de la tabla se desprende que las muestras poblacionales peruanas e 

hispanas comparten en 10 marcadores el mismo alelo con el índice más alto. En 

los 11 marcadores restantes existen diferencias, como en el marcador D21S11 en 

la población peruana cuyo alelo de mayor frecuencia es el 32.2, mientras que en 

la población hispana es el 30, asimismo en el marcador D1S1656 en la población 

peruana el alelo de mayor frecuencia es el 16 y en la hispana el 17.3. Al hacerse 

el comparativo entre las poblaciones del Perú, las frecuencias son similares entre 

ellas, a diferencia del marcador D16D19539. 
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Marcadores Peruana Hispana Ashaninca

D3S1358 15 15 15

vWA 17/16 16/17 16/17

D16S539 12/11 11/12 12/11

CSF1PO 12/11 12/11 12/11

TPOX 8 8 11/8

D8S1179 13 13 14/13

D21S11 32.2/30/29 30/29/32.2 30/31.2

D18S51 14/13 14/17 14/15

D2S441 10 11

D19S433 14 14 14

TH01 7 7 6/7

FGA 25 24 26

D22S1045 16 15

D5S818 11 11 11

D13S317 9/12 12/9 9/13

D7S820 11/12/10 11/10/12 11/10

SE33 17/18/19 18/17/19

D10S1248 14 14

D1S1656 16/17.3 17.3/15

D12S391 19/18 18/19

D2S1338 19/23 19/23 23/17

Tabla 48: Comparación de alelos con mayor frecuencia entre población peruana, hispana 
y asháninca. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

La población asháninca en el marcador D2S1338 tiene como más frecuentes 

los alelos 23 y 17, siendo similar a las poblaciones peruana e hispana en el alelo 

23, pero es diferente en al alelo 17 como más frecuente. Asimismo, en el 

marcador FGA las tres poblaciones son diferentes en cuanto al alelo más 

frecuente para este marcador. En cuanto a la variabilidad genética observada en 

los asháninca, este resultó ser más similar a la población peruana que a la 

hispana. 
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5.5  Aplicación de las frecuencias alélicas en la práctica forense. 

Se realizaron los cálculos probabilísticos utilizando el Software Familias 

versión 3.2.2, (2017). Se desarrollaron dos casos para identificación 

genética, en el primer caso se reconoce a un hijo y en el segundo caso a un 

hermano, en ambos casos se comparan los resultados obtenidos utilizando 

tanto las frecuencias peruanas como las hispanas. 

 

Primer caso: Se pretende establecer el vínculo entre un padre y un hijo, 

para ello se obtuvo sangre periférica del presunto padre y del hijo, en la tabla 

49 se aprecian los perfiles genéticos del padre alegado y del hijo, asimismo 

índices de parentesco utilizando las frecuencias peruana e hispana para 

realizar el comparativo. 

 

             Tabla 49: Cálculo probabilístico para identificación de hijo 

Marcador 
Presunto 

Padre 
Presunto 

Hijo  
LR - frecuencias 

Hispanas 

 

LR - frecuencias 
Peruanas 

AMEL X/Y X/Y ---- ---- 

D3S1358 15/16 15/15 1.44314574300 0.8876264868 

vWA 16/17 16/16 1.635754007 1.376273053 

D16S539 10/10 10/10 6.344543147 4 

CSF1PO  10/11 10/12 0.9945306285 1.351216216 

TPOX  11/11 11/11 3.794006070 4.477832512 

D8S1179 10/13 13/15 0.7540723982 0.7353676471 

D21S11 29/30 29/29 2.3744064580 2.971182412 

D18S51 12/13 12/19 2.389818356 2.0004 

D2S441 (*) 10/10 11/11 0.0003480182 0.00073005329 

D19S433 13.2/16.2 13.2/ 7.2142857140 4.108874281 

TH01 6/7 6/6 1.8400809720 1.960784314 

FGA 20/25 21/25 1.8221574340 1.172058134 

D22S1045 15/15 15/16 1.150068997 1.162906977 
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D5S818  12/12 11/12 1.657824934 3.1246875 

D13S317  9/10 9/10 4.124828348 2.556969349 

D7S820  10/12 10/12 2.309298841 2.0882963 

SE33 17/29.2 17/17 5.749425287 3.261578604 

D10S1248 14/15 14/15 1.793561252 1.584031947 

D1S1656 13/17.3 17.3/17.3 3.172906091 2.752063841 

D12S391 20/20 20/20 5.841705607 3.614745211 

D2S1338 17/23 23/23 3.503854240 3.030606061 
 

Likelihood ratio (LR) Total 24758.7116 2692.28662 

Probabilidad (W) 99.99596118% 99.96287064% 

 

 En la tabla 49 se aprecian las comparaciones de los resultados 

obtenidos, tanto al utilizar las frecuencias peruanas como las hispanas. 

Cuando se utilizaron frecuencias hispanas el cálculo estadístico resulto con 

un LR total de 24 758.7116  y una probabilidad de 99.99%, en cambio 

cuando se utilizó las frecuencias de la población peruana se obtuvo un LR 

menor de 2 692.28662  y una probabilidad de 99.96%. En ambos cálculos 

se consideró una tasa de mutación de 0.001 en el marcador D2S441, por 

que se asumió una posible mutación por inserción de padre a hijo (de alelo 

10 a 11). 

El LR permite tener la probabilidad de observar los alelos de un perfil 

individual o de una mezcla bajo dos hipótesis alternativas: 

 

El cociente entre esas dos probabilidades se llama Likelihood Ratio (LR) 

 

 Probabilidad de obtener “X” resultados genéticos si suponemos H1  

 LR =  
 Probabilidad de obtener “X” resultados genéticos si suponemos H2 

 

Hipótesis de parentesco:  

H1 = Padre “X” es el padre del hijo  

H2 = Padre “X” y el Hijo no están emparentados  



74 

 

 

            Probabilidad genotipo del hijo suponiendo que “X” es el padre 
 LR =  

    Probabilidad genotipo del hijo 

 

Resolviendo el caso 1: 

 

 

Frecuencia Peruana del alelo 15 en este marcador es 0.5633  (f 15 = 0.5633)  

 

 P(genotipo Hijo * Padre)   0.5(f 15)               0.5(0.5633) 

 LR =                                        =                                 =  
 P(genotipo Hijo)                              (f 15)2                  (0.5633)2 

 

El resultado es 0.88762649 utilizando la frecuencia peruana 

 

En el segundo y tercer marcador  

 

 

 

 

 

 

                        0.5 (f 16)             0.5 (0.3633) 

 LR  vWA   =                         =  =     1.37627305 
        (f 16)2                  (0.3633)2 

 

 

                               1 (f 10)                1 (0.2500) 

 LR D16S539   =                         =       =     4 
             (f 10)2                  (0.2500)2 

 

Marcador Presunto 
Padre 

Presunto 
Hijo 

LR  Frecuencias 
Hispanas 

LR  Frecuencias 
Peruanas 

D3S1358 15/16 15/15 1.44314574300 0.8876264868 

Marcador Presunto 
Padre 

Presunto 
Hijo 

LR - frecuencias 
Hispanas 

LR - frecuencias 
Peruanas 

vWA 16/17 16/16 1.635754007 1.376273053 

D16S539 10/10 10/10 6.344543147 4 
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Se considera 0.5 porque el genotipo del padre es heterocigoto (16/17) por 

lo cual se tiene la mitad de posibilidad de transmitirse al hijo; y se considera 

1 cuando el genotipo del padre es homocigoto y tiene 100% de oportunidad 

de transmitir su alelo al hijo. 

Una vez calculado el LR individual en los marcadores, se procede a 

obtener un LR total que es la multiplicación de todos los LR individuales, en 

este caso se multiplicara los LR de los 21 marcadores obteniéndose 2 

692.28662. 

Interpretando el resultado obtenido al utilizar las frecuencias peruanas se 

dice: que es 2 692.3 veces más probable evidenciar estos perfiles genéticos 

si el Sr. “X” es el padre del Hijo, que si el Sr. “X” y el hijo no están 

relacionados. En este caso se obtuvo una probabilidad de 99,96 % por lo 

cual no existe vínculo biológico entre el padre y el hijo. Si comparamos el LR 

obtenido con las frecuencias hispanas la probabilidad que exista vinculo 

biológico entre el padre y el hijo es de 99.99 %. Para la legislación peruana 

se considera certero la relación de vinculo biológico cuando es mayor o igual 

a 99.99%, ante este resultado se procedió a tipificar el cromosoma Y y 

obtuvimos un resultado de no relación biología entre el padre y el hijo 

estudiado, por ello es de gran importancia utilizar en los cálculos de 

probabilidad las frecuencias poblacionales del grupo poblacional de 

procedencia del individuo imputado, ver Anexo 8. 

 

Segundo caso: se busca identificar a un hermano. En la tabla 50 se 

observan los perfiles genéticos de los dos presuntos hermanos, se resuelve 

al igual que el caso anterior.  

 

         Tabla 50: Cálculo probabilístico para identificación de hermano 

Marcador 
Presunto 
Hermano1 
(Sangre) 

Presunto 
Hermano2 

(R.O) 

LR  Frecuencias 
Hispanas 

LR  Frecuencias 
Peruanas 

AMEL X/Y X/Y --- --- 

D3S1358 14/17 14/17 9.98357195 73.89236017 

vWA 17/18 17/18 3.948467361 4.025776286 
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D16S539 11/13 11/13 4.241181877 10.12586653 

CSF1PO  9/12 12/13 0.5797612767 0.5308707865 

TPOX  9/9 8/8 0.25 0.25 

D8S1179 12/13 10/13 0.6270361991 0.6176838235 

D21S11 28/31.2 28/30 1.34563979 2.173269231 

D18S51 13/16 13/14 1.345420684 1.056612903 

D2S441 11/14 10/11 0.6415205136 0.8887966275 

D19S433 13/14 14/15 0.6569928362 0.6447347648 

TH01 9.3/9.3 6/7 0.25 0.25 

FGA 22/25 19/25 1.161078717 0.836029067 

D22S1045 12/16 12/16 51.75131427 78.72061223 

D5S818  10/12 10/12 13.06574896 21.95683603 

D13S317  11/11 11/13 1.345159877 2.198363211 

D7S820  8/13 8/10 1.2502 4.003753754 

SE33 13/19 19/28.2 1.784355828 1.252 

D10S1248 13/17 13/17 26.99557299 87.62091222 

D1S1656 15/18.3 15/18.3 21.86388648 33.61529564 

D12S391 15/17 15/17 46.76567718 2286.52239 

D2S1338 20/24 18/20 1.151875902 1.031328125 

Likelihood ratio (LR) Total 217113282.8 8.984566629e+012 

Probabilidad (W) 99.99999954% 99.99999999999% 

 

En la Tabla 50 se aprecian los perfiles genéticos de dos presuntos 

hermanos, que se busca establecer el vínculo biológico de hermandad. El 

cálculo probabilístico de los LR se realiza al igual que el caso anterior, en 

este caso nos planteamos las siguientes hipótesis (H): 
 

H1: Existe relación de parentesco entre hermano 1 y el hermano 2 si son 

hermanos completos (Provienen de la misma madre “M” y padre “P”). 
 

H2: No existe relación de parentesco entre ambos hermanos. 
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Para el cálculo se utilizó el programa Familias v.3.2.2 (2017). 

 

La hipótesis 1, se representa esquemáticamente de la siguiente manera:  

 

 

 

 

 

 
                                                         hijo 1                        hijo 2 

 

Los resultados del LR total fueron los siguientes: 

   

 

 

 

Cuando utilizamos las frecuencias Peruanas, se obtuvo la posibilidad de que  

exista 8 984 566 629 000.0 veces más probable evidenciar estos perfiles 

genéticos si el hermano 1 y el hermano 2 provienen de una misma madre y 

padre; que si no están relacionados entre sí. El porcentaje de probabilidad 

se calcula:   

    

                                   LR                                                     8 984 566 629 000 
                    W =                     x 100;      Entonces       W=           x 100 
      LR +1                                                   8 984 566 629 001 

  

 Obteniéndose un porcentaje de probabilidad de: 

             99.999999999988869802614940475188 % 

 

Por otro lado cuando utilizamos las frecuencias hispanas se obtuvo un LR 

menor; lo que se desea demostrar en este caso es observar el tamaño del 

LR total, que resulto mayor y brinda mayor confianza cuando utilizamos las 

frecuencias poblacionales de donde procede el individuo. 

LR  Frecuencias Hispanas LR  Frecuencias Peruanas 

217 113 282.8 8 984 566 629 000.0 

M P 

2 1 
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6. DISCUSION 
 

El análisis de los marcadores STRs autosómicos en grupos poblacionales ha 

permitido caracterizarlos y aportar científicamente en la medicina forense para 

identificar genéticamente a las personas. En los últimos años hubo gran avance 

de la genética forense, pues se desarrolló a la par con los avances tecnológicos, 

cada vez se vuelven más robustas las técnicas, pues logran amplificar perfiles 

genéticos en evidencias con una cantidad mínima del ADN. Los STRs se 

convirtieron en herramienta básica para la genética forense “(Budowle B et al, 

1999; Butler JM et al, 2001; Butler JM y Hill CR et al, 2012; Lygo JE et al, 1994), 

estos marcadores son altamente polimórficos y funcionan en PCR multiplex, 

aumentando el poder discriminativo entre las muestras si incrementamos el 

número de marcadores polimórficos (Ayub et al, 2000 y White et al, 1999). 

Caracterizar a los grupos poblacionales es de gran importancia, debido al 

creciente uso de la tecnología del ADN en el sistema de justicia, por tal motivo las 

bases de frecuencias alélicas de las poblaciones cada vez son más numerosas y 

se corre el riesgo que exista algún match aleatorio por coincidencia. En la práctica 

forense se demuestra que un alelo cuanto menos frecuentes se exprese en una 

población, aumentará la posibilidad de inclusión, pero si este alelo es común en la 

población, disminuirá la posibilidad de inclusión. Por ello es necesario encontrar 

todos los alelos “comunes” y cuántas veces se repiten estos alelos en múltiples 

muestras, para estimar con fiabilidad los alelos presentes en la población de 

estudio y así establecer el peso estadístico de los perfiles genéticos, y las 

confrontas genéticas en la identificación de individuos (Butler, 2005; Berumen 

1993). 

 

Con el fin de evidenciar el grado polimórfico de los 21 STRs del kit Globalfiler 

es que se analizó las frecuencias alélicas y genotípicas para caracterizarlos en  

una muestra poblacional peruana. Según Agrawal et al (2004), cuando se realiza 

una selección aleatoria de dos individuos se tiene que en un 99.9 % son idénticos 

genéticamente, y que el 0.1% es lo que le confiere la individualidad a la persona, 

es en estas regiones variables que se localizaron a los marcadores STR 

autosómicos.  
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Los casos forenses cada vez van aumentando, así como el tamaño de las 

poblaciones, por ello la implementación de perfiles genéticos en bases de datos 

cada vez se vuelven más estrictos y los científicos brindan criterios para 

seleccionar los marcadores genéticos de acuerdo a los grupos poblacionales. 

Actualmente los laboratorios que trabajan con el sistema CODIS, utilizan como 

mínimo 20 marcadores genéticos; existen otras comunidades científicas como la 

europea en donde utilizan como estándar 15 de los 20 marcadores CODIS y 

adicionan el SE33. En el estudio realizado se utilizaron 20 marcadores CODIS 

mas el SE33 que en total hacen 21 loci o marcadores STRs. Para la identificación 

genética de personas se utilizan un mayor número de marcadores discriminantes 

con el fin de reducir la probabilidad de coincidencia accidental. Como la 

criminalidad no tiene fronteras, los países que trabajan de acuerdo al sistema 

CODIS, pueden intercambiar perfiles genéticos en un futuro próximo y de esta 

manera romper barreras y poder revelar la identidad de las personas inculpadas 

de cometer algún delito y que migran rápidamente para no ser identificadas. 

 

     En el estudio realizado el marcador SE33 presentó el mayor índice de 

contenido de información polimórfica (PIC) con un 90.95%, y el menor índice lo 

tiene el marcador D22S1045 con el 50.71%,  si se tiene en consideración que al 

sobrepasar el 50% un marcador genético es considerado muy informante para 

casos de identificación humana, entonces los 21 marcadores moleculares 

estudiados por su alto índice de polimorfismo y ser fáciles de amplificar, se 

consideran muy útiles en la aplicación forense por ser buenos discriminadores en 

la población peruana y ayudar en la identificación genética de los individuos. 

 

     En el estudio se obtuvo un PD total mayor a 0.99999999 (99.999999%), 

indicándonos que son polimórficos y buenos discriminantes entre la población 

peruana para identificar a sus individuos, de igual manera se obtuvo un PE total 

de 0.9999997 (99.9999%), este parámetro permite determinar los individuos que 

falsamente estén implicados en un peritaje forense. Los 21 marcadores del kit 

Globalfiler cumplen con criterios para identificar genéticamente a personas 

involucradas en un proceso judicial, discriminándolos entre los implicados y 
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proporcionando resultados confiables, teniendo la convicción que el identificado 

realmente cometió el delito imputado. 

 

En cuanto al índice de heterocigosidad, el marcador que exhibe el mayor 

índice de Hobs es el SE33 con 89.33% y Hesp de 91.69%. En la población 

peruana el valor promedio de Hobs es de 72.37% y de Hesp es de 73.95%, están 

muy próximos, existiendo 1.58% de diferencia entre ambos índices. Según Crow 

et al (1970), la heterocigosidad aumenta el poder de discriminación y disminuye la 

probabilidad de coincidencia en muestras analizadas. 

 

     La cantidad de heterocigotos observados y esperados, el poder de 

discriminación y exclusión son datos necesarios para evaluar el equilibrio de H-W, 

siendo el objetivo de este estudio establecer frecuencias alélicas absolutas para la 

población peruana que pueda ser utilizada en la práctica forense. Al analizar el 

test de Hardy-Weinberg se obtuvo un p-value mayor a 0.05, se observa 

desviación del equilibrio en dos marcadores genéticos D10S1248 (p = 0.0467) y  

D2S1338 (p = 0.0074), sin embargo esta desviación resulto no significativa tras 

aplicar la corrección de Bonferroni (1936), obteniéndose p mayor a 0.002 al dividir 

(0.05/21).  Determinándose que los 21 marcadores se encuentran en equilibrio y 

sus frecuencias alélicas obtenidas de estos marcadores son de gran utilidad en la 

práctica forense. 

 

     “Existen, estudios realizados en diferentes países utilizando marcadores STRs 

autosómicos, con la finalidad de verificar si la muestra poblacional se encuentra 

en equilibrio de H-W y los parámetros forenses tienen resultados que les hace 

significativos para ser utilizados posteriormente en la práctica forense. Al 

comparar los resultados obtenidos en la presente investigación con estudios 

realizados en poblaciones hispanas se aprecia que en la investigación realizada 

por Callisaya (2007), en Bolivia, en su investigación encontró que el marcador 

D16S539 representa el mayor poder de discriminación y el mínimo valor para los 

marcadores TPOX y TH01, siendo el marcador más polimórfico el D7S820 quien 

representa también el mayor valor de heterocigosidad. A diferencia de Bolivia en 

el presente estudio la población peruana presenta el mayor poder de 
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discriminación en el marcador D1S1656 y el menor PD en los marcadores 

D2S441, D22S1045 y TPOX, siendo el TPOX similar en ambas poblaciones, 

estas diferencias se deben al menor número de marcadores utilizado en el estudio 

boliviano. 

 

En el 2009, Lamprea, realizó un estudio de caracterización genética en una 

población de San Andrés de Colombia, se observó que en la población peruana al 

igual que en la población colombiana, los marcadores D2S1338, D18S51, FGA, 

resultaron ser más aportantes para pruebas de identificación genética, además en 

el presente estudio se obtuvo dos marcadores adicionales D19S433 y SE33. 

Asimismo en el 2009, Ocampo et al, hicieron un estudio en una población de 

Santa Catalina del sur de Brasil, utilizaron 15 loci STR, encontraron que el 

marcador más polimórfico es el D18S51 y el menos polimórfico el TPOX. En la 

población peruana estudiada los marcadores menos polimórficos son D2S441, 

D22S1045, TPOX y D3S1358, siendo el TPOX similar a la población del sur de 

Brasil, entre los marcadores más polimórficos en la población peruana también 

está el marcador  D18S51. Abovich et al. (2009),  realizaron un estudio en una 

población de Argentina, determinaron que las frecuencias alélicas que observaron 

deben ser incluidas en estudios forenses para identificación genética. Al 

compararlo con los resultados obtenidos en el presente estudio se observó que 

existe similar comportamiento en los marcadores estudiados, en cuanto a que se 

encontraron en equilibrio de H-W y que los marcadores FGA y D2S1338 también 

registraron mayor heterocigosidad y el marcador TPOX menor heterocigosidad. 

 

Nuñez et al. (2009 – 2010), hicieron un estudio en una población mestiza de 

Panamá, al comparar los resultados obtenidos en la población peruana estudiada 

no encontramos exceso de homocigotos en los marcadores estudiados, así como 

no existieron alelos raros en nuestra población. En el 2010, González et al, 

realizaron un estudio en una población mestiza de Yucatán y Nayarit de México, 

observaron al igual que en el presente estudio que todos los marcadores se 

encontraron en equilibrio de H-W tras aplicar la corrección de Bonferroni. No 

encontramos mayores diferencias de distribución de alelos entre estas 

poblaciones.  
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En el Perú, Talledo (2010), realizo un estudio en pobladores de los 

departamentos de Arequipa, Cajamarca, Chiclayo, Huancayo, Lima, Piura y 

Trujillo, se observó que no presentan variaciones significativas entre sus 

pobladores, asimismo el presente estudio confirmaría que en los once 

marcadores comparados la distribución genética es similar, por ello es confiable 

utilizar frecuencias poblacionales en poblaciones mestizas del Perú como base 

única para identificación humana en genética forense. Al comparar los resultados 

con población asháninca (Tineo 2017), se puede determinar que la población 

asháninca es más similar a la población peruana que a la hispana, de acuerdo a 

la distribución de frecuencias es posible utilizar las frecuencias peruanas en los 

cálculos probabilísticos al tratar de identificar a un individuo asháninca. 

 

Figuera et al (2011), realizaron un estudio en cuatro grupos poblacionales de 

Venezuela, encontraron que todos los marcadores están en equilibrio de H-W 

luego de la corrección de Bonferroni. Sus resultados de 15 marcadores resultaron 

validados para ser utilizados en genética forense con similares resultados entre 

las poblaciones. Comportamiento similar a lo ocurrido en las muestras 

poblacionales peruanas que han sido estudiadas. 

 

Manríquez et al. (2011), estudiaron una población hispano amerindio de 

Valparaíso Chile, observamos que el comportamiento en cuanto al marcador más 

polimórfico SE33 es similar entre la población peruana y la población chilena 

mencionada. 

 

Villalobos Rangel et al. (2013), estudiaron dos poblaciones amerindia del 

norte y este de México, el comportamiento de la población peruana es similar a la 

población mexicana en cuanto a los marcadores más informativos (D18S51, 

D19S433, FGA, y D21S11), además en el presente estudio se obtuvo a los 

marcadores SE33, D16S539, D8S1179, D1S1656, D12S391 también como más 

informantes. Asimismo todos los marcadores en la población peruana también 

resultaron en equilibrio de H-W tras aplicar la corrección de Bonferroni a los 

marcadores D2S1338 y D10S1248, estos últimos son diferentes a los 

encontrados en la población mexicana. Asimismo Hernández y Trejo (2014), 
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realizaron un estudio en una población del estado de Zacatecas - México, en  15 

STR autosómicos, obtuvieron que el marcador D21338 no se encontró en 

equilibrio al igual que en el presente estudio, pero que posteriormente al aplicar la 

corrección de Bonferroni, resulto en equilibrio. Igualmente Ramírez (2014), realizó 

un estudio en una población de México, utilizando 22 loci STR, observaron que el 

marcador PENTA E tuvo el valor más alto de heterocigosidad; en tanto la 

población peruana tuvo al marcador SE33 con mayor heterocigosidad. En la 

población mexicana fue el marcador D22S1045 quien presenta el valor más bajo, 

en cambio en el presente estudio este marcador es uno de los que tienen el valor 

más alto. 

 

En el mayor número de investigaciones realizadas que se lograron revisar, 

pocos son los estudios utilizando 21 marcadores STRs autosómicos. 

Considerando el mestizaje de las poblaciones, hace que exista similitud entre 

ellas, por ello al hacer la comparación entre las poblaciones expuestas como 

Argentina, Bolivia, Brasil, Ecuador, Venezuela, Colombia y México, al 

confrontarlos con la población peruana, las diferencias son mínimas. Sin embrago 

se encuentran diferencias significativas marcadas con poblaciones de la región 

sureste de la Península Iberia, población mestiza de Panamá y población 

mexicana de origen caucásico. Aun siendo estas diferencias menores en un 

cálculo probabilístico puede ser fatal porque se considera un 0.01% para que 

pase de ser culpable a inocente o viceversa. 

 

Al realizar el análisis de comparación entre las poblaciones peruanas e 

hispanas se observa que la población peruana presenta alelos propios y otros 

alelos que no los tienen pero que si los tiene la población hispana, asimismo 

alelos que están con mayor frecuencia en la población peruana que en la 

población hispana. Al realizar la comparación entre las frecuencias de la 

población hispana y peruana, la diferencia entre frecuencias fue de 2.9357 %, 

representando un 97.0643% de similitud entre ambas poblaciones, por lo cual la 

diferencia estaría dado por la presencia de algunos alelos en la población peruana 

que no se reportaron en la población hispana y viceversa, si bien las diferencias 

son bajas estas cobran relevancia y el impacto se evidencia en los cálculos 
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probabilísticos, pues para vincular biológicamente a un individuo se requiere 

99.99% de certeza y si a ello sumamos la diferencia de 2.9357 % que existe entre 

la población hispana y la peruana, se podría incluir erróneamente a un individuo 

peruano si utilizamos frecuencias hispanas, solo en aquellos casos que se 

reporten con 99.99%. 

 

     Para la resolución del caso forense de vínculo de paternidad (padre – hijo), 

primero se determinó el poder de exclusión, por el cual se verificó todas las 

posibles combinaciones de padre e hijo, que puede verificarse antes de ser 

sometido al cálculo probabilístico. Al existir correlación entre (padre- hijo), se 

procedió a realizar el cálculos probabilísticos. Para ello se determinó el índice de 

paternidad el cual indica la probabilidad del presunto padre de ser el padre 

verdadero del hijo, teniendo como referencia a un hombre tomado al azar de la 

población. Asimismo se puede encontrar vinculo biológico entre (padre-madre-

hijo) o entre hermanos que procedan de los mismos padres o tengan el mismo 

vinculo materno y diferente vinculo paterno o viceversa. Asimismo se puede 

realizar homologación de perfiles genéticos en casos de criminalidad, en donde se 

busca que un perfil mezcla obtenido a partir de una evidencia (objeto material 

como un arma de fuego, piedra, papel, ropa, hisopados u otro objeto) que se haya 

recogido en la escena del crimen, y al ser comparado con el perfil genético del 

inculpado o víctima, se logre homologación entre ellos. Ver figura 6, del anexo 9. 

 

     En el Perú, el sistema de justicia reconoce a las pruebas biológicas y es la 

prueba del ADN por su certeza seleccionada como un medio efectivo para 

esclarecer la vinculación biológica, sirve para confirmar las hipótesis planteadas 

por el fiscal, siempre que se le atribuya el carácter de indubitable con el fin de 

demostrar la existencia o no existencia de la relación biológica. Siendo el grado 

de certeza en casos de paternidad superior o igual al 99.99%, por ello es 

fundamental utilizar las frecuencias alélicas de la población a la que pertenece el 

individuo investigado para obtener certeza en el cálculo probabilístico.  

 

     Hoy en día por lo general el proceso de justicia concluye con el examen del 

ADN con una certeza igual o mayor a 99.99%, por lo cual si observamos el caso 
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uno, se podría concluir en un vínculo biológico entre el padre y el hijo si usamos 

las frecuencias hispanas por que se alcanzó una probabilidad de 99.99%, 

asumiendo una mutación de alelo en el marcador D2S441, se tiene en 

consideración que en consenso internacional se puede establecer vinculo 

biológico hasta con dos posibles mutaciones siempre que se considere la 

mutación en el marcador y el cálculo probabilístico sea igual o mayor a 99.99%. 

En el mismo caso al utilizar las frecuencias peruanas obtuvimos una probabilidad 

de 99.96%, por lo cual no se puede inferir un vínculo biológico en la relación 

planteada, entonces el estudio se tuvo que ampliar, por lo que se realizó la 

tipificación del cromosoma Y, porque ambos individuos eran del sexo masculino y 

esclarecer por línea paterna la relación entre los investigados; si los individuos 

investigados hubieran sido de sexo femenino se tendría que realizar tipificación 

del ADN mitocondrial, con el fin de obtener información por línea materna, 

asimismo se puede realizar tipificación del cromosoma X. Al analizar el primer 

caso planteado se confirma que no es posible la relación de parentesco entre el 

padre y el hijo, si no se hubiera realizado el estudio del caso utilizando las 

frecuencias peruanas se habría dado como resultado erróneamente, la existencia 

de relación de parentesco entre el padre y el hijo. 

 

     En el segundo caso el valor de LR es mayor si consideramos para el cálculo 

probabilístico frecuencias peruanas, brindando mayor certeza al momento de 

establecer los vínculos biológicos. Es por ello la necesidad de utilizar frecuencias 

poblacionales del grupo poblacional de donde procede la persona vinculada al 

caso judicial, porque al multiplicar los alelos del perfil genético de la persona 

inculpada, por la frecuencia poblacional del grupo poblacional al que pertenece el 

resultado tendrá certeza. 
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7. CONCLUSIONES 

 

1. Se observó en la muestra poblacional peruana que el marcador SE33 es el 

que aporta mayor información para las pruebas de identificación genética 

debido a su alto índice de poder de discriminación (0.9841), contenido de 

información polimórfica (0.9095), poder de exclusión (0.7818), 

heterocigosidad (0.8933), mayor variabilidad de alelos (del alelo 11.2 al 37) y 

menor probabilidad de coincidencia (0.0159).  

 

2. La heterocigosidad del panel de 21 marcadores STRs del kit Globalfiler 

express fue de 72.37%, en combinación con su poder de discriminación 

(99.99999%), poder de exclusión (99.99997%) y de su probabilidad de 

coincidencia (0.1165), los hacen buenos discriminantes por ser capaces de 

evitar errores de falsa inclusión, haciendo al panel una gran herramienta 

para el sistema de justicia peruano. 

 

3. El panel de 21 marcadores presentaron índices forenses deseables, tienen 

un alto poder de discriminación y están en equilibrio de Hardy-Weinberg, por 

lo cual se deben incluir en las investigaciones para resolver casos forenses 

donde estén implicados población peruana. 

 

4. Existe diferencias genéticas en un 2.9357% entre la población peruana y la 

hispana, por lo cual existe impacto en los cálculos probabilísticos de vínculos 

biológicos y se pueden producir coincidencias o exclusiones accidentales.  
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8. RECOMENDACIONES 

 

1. En el presente estudio  se determinó que existen diferencias genéticas entre 

la población peruana y la hispana al utilizar 21 marcadores del kit Globalfiler. 

Sin embargo es necesario realizar estudios con paneles que posean un 

número mayor de marcadores, para que se pueda incrementar el poder de 

discriminación y disminuir la probabilidad de coincidencia aleatoria. 
 

2. Considerando que el Perú es un país pluricultural y multilingüe, las 

variaciones genéticas que pudieran existir en determinados grupos se deben 

determinar a través de estos estudios y poder obtener resultados más 

confiables para la identificación genética en estos grupos poblacionales. 
 

3. Realizar este tipo de investigación y publicarlos a través de la literatura 

científica, asimismo constituirlos en los bancos de datos genéticos para tener 

resultados certeros cuando se aplique en las investigaciones forenses. 
 

4. Profundizar la investigación utilizando marcadores genéticos recomendados 

por la comunidad europea, con el fin de obtener frecuencias peruanas para 

estos marcadores y utilizarlos en los estudios de identificación genética. 
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10. ANEXOS 

 

Anexo 1:   Equipos y materiales de laboratorio. 

       EQUIPOS 

 Termociclador VeritiTM de Applied Biosystems 

 Vortex 

 Analizador genético ABI 3500 HID 

 Refrigeradora doméstica 

 

       MATERIALES 

 Micropunch 

 Placas de 96 tubos 

 Tubos PCR de 1,5 ml 

 Micropipetas de 0,5 a 10 ul, 2 a 20 ul, 100 a 1000 ul. 

 Tips con filtro de 10ul, 20 ul, 100 ul y 1000 ul. 

 Tarjetas Whatman FTA 

 Sobres para tarjetas FTA 

 Septa strip por 96 

 Capilar Array de 36 cm para ABI 3500 

 

       REACTIVOS 

 Kit investigator GLOBALFILER Express. 

 Polímero POP-4 para ABI 3500 

 DNA Size Standard 600 pb 

 Formamida  

 Buffer del ánodo para ABI 3500 

 Buffer del cátodo para ABI 3500 

 Ladder alélico GloblaFiler 

 Matrix STD – DS36 – DYE SET J6 
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Anexo 2. Representación en UR de dos marcadores genético. 

 

 

 

Figura 5: Alelos según el número de UR (Unidades de Repetición). Los alelos 13, 14 y 30 
tiene UR completas, mientras que el alelo 32.2  tiene 32 UR completas y 2 UR incompleta 
que se designa separando con un punto la UR completa del número de nucleótidos de la 
UR incompleta. 
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Anexo 3: Procedencia de las muestras. 

 

Tabla N° 52: Procedencia de las muestras 

 

N° Departamento Mujeres Varones Total 

1 Tumbes 3 5 8 
2 Piura 3 6 9 
3 Amazonas 2 4 6 
4 Lambayeque 8 9 17 
5 Cajamarca 5 8 13 
6 Loreto 3 6 9 
7 San Martin 4 10 14 
8 La libertad 4 6 10 
9 Ancash 2 5 7 

10 Lima 6 10 16 
11 Ica 3 6 9 
12 Huánuco 5 9 14 
13 Junín 8 13 21 

14 Huancavelica 3 10 13 

15 Ucayali 4 6 10 
16 Pasco 7 10 17 
17 Ayacucho 7 9 16 
18 Apurímac 9 11 20 

19 Moquegua 4 8 12 

20 Madre de Dios 7 9 16 

21 Arequipa 5 8 13 
22 Cusco 4 7 11 
23 Puno 3 6 9 
24 Tacna 4 6 10 

 
 

113 187 300 

  

En la presente tabla se muestran la procedencia de las muestras por 
departamento. 
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Anexo 4: Amplificación de las muestras 

 

    Se procedió a la preparación de los reactivos para amplificar. 
 

Reactivos Cantidad (ul) 
Master Mix 6.0 
Primer Set 6.0 

 
 

Se agregó 12 ul del mix en cada pocillo de la microplaca por 96 pocillos. 

Se adiciona la muestra (1 punch de FTA de 0.8 mm de diámetro) y se 

consideró el control positivo y el control negativo. 

 
Homogenización de la placa de reacción. 

 
Centrifugación a 3000 rpm por 20 segundos. 

 
Se llevó la placa al termociclador  

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(*) Temperatura constante 

 

Una vez concluido el protocolo de amplificación guardamos muy bien los 

amplicones a -20 °C hasta su pronta utilización. 

 

 

 

 

Etapa Temperatura (ºC) Tiempo  Ciclos 

1.  Paso inicial de 
incubación 

95.0 1 minuto (*) 

2. Desnaturalización 94.0 3 segundos 

29 3. Hibridación / 
Extensión 

60.0 30 segundos 

4. Extensión final 60.0 8 minutos (*) 

5. Paso final 4.0 α (*) 



100 

 

Anexo 5. Electroferograma de perfil genético 

 

Figura 3: Eléctroferograma de perfil genético, representando los 21 STR autosómicos. 

 

Se observa un eléctroferograma obtenido de una muestra analizada, en él se 

encuentran los 21 marcadores autosómicos polimórficos, un marcador de 

Cromosoma Y y Amelogenina (para determinar el sexo). En cada locus se 

observan picos que corresponden a los alelos. Los dos alelos (provenientes uno 

de origen paterno y el otro de origen materno) pueden ser iguales (homocigoto) o 

diferentes (heterocigoto).  
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Anexo 6. Eléctroferograma de la escalera Alélica 

 

 
          

            Figura 4. Representación de los 21 marcadores genéticos con sus alelos. 
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Anexo 7. Localización cromosómica de los 21 STR. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

    Figura 7: Localización cromosómica de los 21STRs 

Fuente Guía del manual GlobalFiler™ Express PCR Amplification Kit, Revision Date 
October 2012 
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Anexo 8. Tipificación del cromosoma Y en muestras del caso práctico 1. 

 

 

Tabla 51: Representación del perfil genético del cromosoma Y del presunto padre y 

presunto hijo.  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

En la presente tabla, se aprecia que el perfil del cromosoma Y del presunto 

padre y del presunto hijo presenta diferencias en 10 marcadores, por lo cual 

ambas muestras pertenecen a diferentes haplotipos y no existe vínculo biológico 

de padre a hijo. 

 

Marcador Presunto 
Padre 

Presunto 
Hijo  

DYS576 18 18 

DYS389I 13 13 

DYS635 22 22 

DYS389II 28 31 

DYS627 23 23 

DYS460 10 10 

DYS458 19 19 

DYS19 17 17 

YGATAH4 11 11 

DYS448 21 20 

DYS391 10 10 

DYS456 14 15 

DYS390 23 23 

DYS438 10 11 

DYS392 11 11 

DYS518 37 38 

DYS570 18 17 

DYS437 15 15 

DYS385 a/b 12 12 

DYS449 28 31 

DYS393 13 14 

DYS439 12 13 

DYS481 23 25 

DYF387S1 35 35 

DYS533 12 12 
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Anexo 9. Homologación de perfiles genéticos. 

 

Perfil genético del sospechoso 

 

Perfil genético mezcla de evidencia 

 

Figura 6: Homologación de perfil genético. El perfil genético único del 

sospechoso es comparado con el perfil mezcla de la evidencia. Se aprecia que 

el perfil del sospechoso no puede ser excluido en el perfil mezcla por lo cual se 

puede inferir que existe relación entre ambas muestras. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

11. PRODUCCIÓN CIENTÍFICA. 

 

 

Ingresando al siguiente enlace puede obtener el artículo completo: 
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http://www.elsevier.es/es-revista-revista-espanola-medicina-legal-285-avance-resumen-

frecuencias-alelicas-21-marcadores-str-S0377473218300622 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.elsevier.es/es-revista-revista-espanola-medicina-legal-285-avance-resumen-frecuencias-alelicas-21-marcadores-str-S0377473218300622
http://www.elsevier.es/es-revista-revista-espanola-medicina-legal-285-avance-resumen-frecuencias-alelicas-21-marcadores-str-S0377473218300622
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