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RESUMEN

Para el andlisis de perfiles genéticos mezcla el objetivo del presente estudio fue aplicar
criterios de interpretacion del analisis de perfiles genéticos mezcla, en evidencias forenses de
violencia sexual de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-
2020. El disefio de la investigacion es no experimental de tipo aplicada, transversal y descriptiva.
Se analizaron 141 evidencias forenses de 36 casos de criminalistica donde se pudo determinar
que los perfiles genéticos cumplieron con los criterios de interpretacion general de perfiles
mezcla por lo que el 98% supero el umbral analitico (> 50 RFU), el 82% super6 el umbral
estocastico (> 150-200 RFU), el 60% superaron el umbral stutter (> 10-15% RFU), el 92%
present6 desbalance de heterocigotos (< 0,6), la proporcion de contribuyentes 0.1-1 fue
distinguible en 62%, las extra-bandas reconocibles en 60% fueron los stutters, la presencia de
artefactos genéticos fue en 44% y los perfiles estocasticos, degradados y/o inhibidos estan
relacionados con los tipos de perfiles mezcla. En los casos penales de un solo agresor cumplieron
con los umbrales generales de recomendacion cientifica, asi mismo los perfiles mezcla fueron
interpretables, los casos concluyentes fueron en 78 evidencias y los casos no concluyentes fueron
en 13 evidencias. En los casos penales de multiples agresores los perfiles genéticos mezcla
cumplieron con los umbrales generales de recomendacién cientifica, asi mismo dichos perfiles
fueron interpretables, los casos concluyentes fueron 41 evidencias y los casos no concluyentes 9

evidencias.

Palabras clave: perfiles mezcla, umbral analitico, umbral estocéstico, umbral stutter, artefactos

genéticos.



ABSTRACT

For the analysis of genetic mixture profiles, the objective of this study was to apply
interpretation criteria of the analysis of genetic mixture profiles, in forensic evidence of sexual
violence of Peruvian women, in the Molecular and Genetic Biology Unit; 2019-2020. The
research design is non-experimental, applied, cross-sectional and descriptive. 141 forensic
evidence from 36 criminalistics cases were analyzed where it was possible to determine that the
genetic profiles met the criteria for general interpretation of mixed profiles, for which 98%
exceeded the analytical threshold (> 50 RFU), 82% exceeded the threshold stochastic (> 150-200
RFU), 60% exceeded the stutter threshold (> 10-15% RFU), 92% presented heterozygote
imbalance (< 0.6), the proportion of contributors 0.1-1 was distinguishable in 62 %, the extra-
bands recognizable in 60% were the stutters, the presence of genetic artifacts was in 44% and the
stochastic, degraded and/or inhibited profiles are related to the types of mixture profiles. In the
criminal cases of a single aggressor, they met the general thresholds of scientific
recommendation, likewise the mixed profiles were interpretable, the conclusive cases were in 78
pieces of evidence and the inconclusive cases were in 13 pieces of evidence. In the criminal
cases of multiple aggressors, the mixed profiles met the general thresholds of scientific
recommendation, likewise these profiles were interpretable, the conclusive cases were 41 pieces

of evidence and the inconclusive cases were 9 pieces of evidence.

Keywords: mixing profiles, analytical threshold, stochastic threshold, stutter threshold, genetic

artifacts.
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INTRODUCCION

La interpretacion de perfiles genéticos mezcla es compleja, por lo que en la Unidad de
Biologia Molecular y Genética el analista aplica umbrales generales de recomendacion de la
comunidad cientifica, no obstante, se deben establecer criterios de interpretacion de los perfiles
para valorar asi los perfiles mezcla, es asi que en esta investigacion tiene como objetivo aplicar
criterios de interpretacion del analisis de perfiles genéticos mezcla, en evidencias forenses de
violencia sexual de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-
2020, debido a que dicho analisis es clave para los laboratorios de genética forense que permitira
al laboratorio aplicar criterios de interpretacion y al fortalecimiento para una optima calidad de
los resultados en el laboratorio de UNBIMOG con miras a un proceso de validacion interna de
los umbrales de analisis e implementacion ISO 17025, a su vez permitira a las autoridades,
recibir pericias sometidas a criterios recomendados por la comunidad cientifica que les sirva de
herramienta en la resolucion de la casuistica forense delictiva de violencia sexual en apoyo a la
administracion de justicia. A nivel internacional existen recomendaciones de comisiones en
analisis de perfiles mezcla Crespillo, et al (2014), Barrio, et al (2018), procesos de validacion de
kits Purps, et al (2015), Kraemer, et al (2017), anélisis de resultados de control de calidad
Zelaya, et al (2017), en cuanto a las evidencias existe una relacion entre el perfil genético y la
conservacion de las muestras Valdés, (2019), ademas no es posible establecer el nimero de
contribuyentes en casos donde hay mas de 3 agresores Dembinski, et al (2018). A nivel nacional
un estudio indica que las pericias influyen en la investigacion de los delitos de violacion sexual
Palomino, (2018), donde la prueba de ADN es de considerable importancia para la
administracion de justicia Avellaneda, (2018), asi como estudios de evidencias forenses de

violencia sexual con técnicas de biologia forense Martinez, (2018), Garcia, (2019), estudio de
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marcadores genéticos Delgado, (2019) y las causas de no obtencion de perfil genético, Gutiérrez,

(2020).

La investigacion es transversal, descriptiva, no experimental donde se describe dos
variables: el analisis de perfiles mezcla y evidencias forenses de violencia sexual, el estudio se
realizo en 141 evidencias correspondientes a 36 casos criminalisticos del periodo 2019-2020
procedentes de Ancash, Apurimac, Arequipa, Ayacucho, Cusco, Huanuco, Ica, Junin, Lima,
Madre de Dios, Puno y Ucayali. Las evidencias pasaron por procesos de pretratamiento,
extraccion de ADN, cuantificacion de ADN, amplificacion, electroforesis capilar, analisis de

perfiles y calculos probabilisticos en caso aplique.

Se observo que los perfiles obtenidas de las evidencias forenses cumplen con los criterios
de interpretacion general de perfiles mezcla como es superar los valores de umbrales generales
de recomendacion, distinguir la proporcion de contribuyentes, descarte de extra-bandas y
artefactos genéticos, deteccion de perfiles estocasticos, degradados y/o inhibidos y los tipos de
perfiles mezcla. Tanto para los casos con agresor Uinico y los casos con multiples agresores
cumplen con los umbrales generales y es interpretable los perfiles mezcla, asi mismo se obtuvo

casos concluyentes como son inclusion y/o exclusion.



CAPITULO I: EL PROBLEMA

1.1. Planteamiento del problema
La genética forense es una disciplina cientifica que desde hace 2 décadas detecta

marcadores genéticos STRs (Short Tandem Repeats) autosomicos de ADN como procedimiento
de rutina en la identificacion individual en hechos delictivos (Comision Nacional para el Uso
Forense del ADN, 2019). La interpretacion y analisis de los perfiles genéticos evolucionan
continuamente en niveles de estandarizacion técnica (Miozzo, 2019), estos aspectos son un reto
para la comunidad forense internacional como es el analisis y valoracion de los perfiles genéticos
mezcla (Roberts, 2018). Distintas comisiones de trabajo cientifico y equipos de estandarizacion
han establecido recomendaciones y guias que permiten analizar los perfiles genéticos mezcla,
como son las emitidas por: International Society for Forensic Genetics (ISFG), Scientific
Working Group DNA Analysis Methods (SWGDAM), Technical UK DNA Working Group,
German Stain Commission y National Institute of Standards and Technology (NIST) (Schneider

y Carracedo, 2006; SWGDAM, 2016; Buckleton et al, 2018).

Los procesos del laboratorio, los equipos y reactivos empleados, los programas
informaticos, y las decisiones en los procedimientos de trabajo del laboratorio hacen que la
interpretacion de un perfil mezcla pueda ser realizada de diferentes formas (Conway, 2017),

ademas se dificulta més cuando existe mayor nimero de agresores (Slooten y Caliebe, 2018) es



asi que el Grupo de habla espaiiola y portuguesa de la ISFG (GHEP-ISFG) organiza ejercicios
inter-laboratorios donde exponen en congresos cientificos la variabilidad de resultados que
obtienen los laboratorios al momento de interpretar los perfiles genéticos mezcla para establecer
los limites de calidad en la valoracién de dichos perfiles, asi como la definicion de criterios
unicos y objetivos que ayudan a su validacion (Barrio et al, 2018; Crespillo et al, 2014).
Siguiendo la linea de estos grupos cientificos paises de América estan a la vanguardia porque

han validado sus procedimientos (Zelaya et al, 2017; Boavida, 2017).

En Pert, los laboratorios del Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses (IMLY CF)
del Ministerio Publico y de la Policia Nacional del Peru, realizan estudios de ADN por lo que en
su casuistica procesan muestras forenses en el contexto de un proceso penal (Delgado, 2019;
Bermejo et al, 2022), las mismas que pueden contener una mezcla de tejidos o fluidos biolégicos
de méas de una persona, como consecuencia del delito ocasionado. En el laboratorio de la Unidad
de Biologia Molecular y Genética (UNBIMOG) del IMLYCF, de Lima — Per, el analisis de los
perfiles genéticos el cual es el ultimo paso del proceso analitico, es realizado por un especialista
analista que interpreta los perfiles en base a su experiencia, apoyandose de criterios generales de
interpretacion de perfiles mezcla, no obstante, dicha interpretacion es compleja y, podria llevarlo
a una opinion subjetiva. Por lo que la interpretacion de perfiles mezcla a partir de muestras de
violencia sexual, implica criterio y experiencia profesional, no obstante es importante establecer
criterios minimos para la interpretacion a partir de recomendaciones aceptados por la comunidad
cientifica cuando no se cuenta aun con un proceso de validacion que garanticen la certeza y
fiabilidad de los resultados de la pericia, como instrumento para la imparticion de justicia lo cual
es muy importante (Avellaneda, 2018) y con miras a una validacién interna y acreditacion ISO

17025.



1.2. Formulacion del problema

1.2.1. Problema General:
(,Se cumple con los criterios de analisis de perfiles genéticos mezcla, en las evidencias

forenses de violencia sexual de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y

Genética de Lima; 2019-20207?

1.2.2. Problemas Especificos:

1) (Se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el anélisis de perfiles
genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual de un solo
agresor de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-
2020?

2) (Se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el analisis de perfiles
genéticos mezcla para su aplicacion en evidencias forenses de violencia sexual en casos
penales por multiples agresores de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular
y Genética; 2019-2020?

3) (Esclara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en evidencias
forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de mujeres peruanas, en
la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-2020?

4) (Es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en evidencias
forenses de violencia sexual en casos penales por multiples agresores de mujeres

peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-2020?



1.3. Objetivos de la investigacion

1.3.1. Objetivo General
Aplicar criterios de interpretacion del analisis de perfiles genéticos mezcla, en evidencias

forenses de violencia sexual de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y
Genética; 2019-2020.

1.3.2. Objetivos Especificos

1) Aplicar los umbrales generales en el analisis de perfiles genéticos mezcla para su
aplicacion en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor
de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-2020.

2) Aplicar los umbrales generales en el andlisis de perfiles genéticos mezcla para su
aplicacion en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por multiples
agresores de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-
2020.

3) Interpretar los perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en evidencias forenses de
violencia sexual en casos penales de un solo agresor de mujeres peruanas, en la Unidad
de Biologia Molecular y Genética; 2019-2020.

4) Interpretar los perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en evidencias forenses de
violencia sexual en casos penales por multiples agresores de mujeres peruanas, en la
Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-2020.

1.4. Justificacion de la investigacion

1.4.1. Justificacion tedrica
Debido a que actualmente el anélisis de perfiles genéticos en muestras forenses es una

herramienta de gran trascendencia en muchos procesos judiciales civil o penal, siendo desde hace



dos décadas aceptada por los tribunales de justicia a nivel mundial (Butler, 2006; Carracedo y
Prieto, 2014; (Avellaneda, 2018).

Asi mismo, en la casuistica de la Unidad de Biologia Molecular y Genética (UNBIMOG)
del Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses se solicita de manera recurrente la prueba de
ADN, en muestras forenses, entre ellas las de violencia sexual a fin de obtener perfiles genéticos
y donde es usual encontrar una mezcla de fluidos o tejidos en los indicios o evidencias que son
remitidas al laboratorio, obteniendo a su vez perfiles genéticos STR mezcla (perfil de mas de 01
individuo), pero el anélisis de perfiles mezcla es controversial y de constante debate en la
comunidad forense (Benschop et al, 2013).

Siendo el analisis de perfiles genéticos clave para los laboratorios de genética forense con
la investigacion se establecera un procedimiento de interpretacion de perfiles mezclas de acuerdo
a parametros de recomendacion por la comunidad cientifica, quienes establecen que los
laboratorios de ADN, deben validar de manera interna los analisis de perfiles mezcla de las

muestras forenses de acuerdo a su realidad (SWGDAM, 2016).

1.4.2. Justificacion prdctica
Mediante los resultados de este trabajo se permitira al laboratorio de la Unidad de
Biologia Molecular y Genética (UNBIMOG) del Instituto de Medicina Legal y Ciencias
Forenses (IMLYCF), establecer una adecuada interpretacion de analisis de perfiles genéticos
mezcla en evidencias forenses de violencia sexual de mujeres peruanas, mediante aplicacion de
criterios generales para los peritos de Genética forense y al fortalecimiento de la interpretacion
para una 6ptima calidad de los resultados en el laboratorio de UNBIMOG con miras a su vez a

un proceso de validacion interna e implementacion ISO 17025.



1.4.3. Justificacion metodologica
Se utiliz6 un formulario o lista de cotejo que permite recabar la informacion del analisis
de perfiles genéticos en las evidencias de violencia sexual como es la aplicacion de umbrales
generales establecidos por la comunidad cientifica y para la interpretacion de los perfiles
genéticos mezcla, basado en el analisis de dichos perfiles y establecer asi un mejor disefio
ajustado a las particularidades y necesidades del laboratorio, y que sirva de herramienta para la
labor diaria del laboratorio cuando se tenga que interpretar un perfil mezcla para una mejor toma

de decisiones y posterior emision de los resultados.

Siendo este procedimiento parte de las técnicas de la ciencia criminalistica, este proyecto
permitira a las autoridades, recibir pericias sometidas a criterios recomendados por la comunidad
cientifica que les sirva de herramienta en la resolucion de la casuistica forense delictiva de
violencia sexual en apoyo a la administracion de justicia.

1.5. Limitaciones de la investigacion

1.5.1. Temporal
El periodo inestable de confinamiento debido a la pandemia COVID 19, por lo que no es
posible asistir diariamente al laboratorio, generando que el acceso al laboratorio sea limitado.
Escasos estudios similares con una antigiiedad no mayor de 5 afos y realizados en el
Peru, debido a que laboratorios de Genética Forense de otros paises se encuentran en etapas mas

avanzadas.

1.5.2. Espacial
Banco de perfiles genéticos incompletos y no actualizados, del area de perfiles genéticos.
La limitacion a las facilidades otorgadas por las autoridades para acceder a la

informacion de los perfiles genéticos de la data, de corridas del equipo analizador genético.



1.5.3. Poblacion o unidad de analisis
La falta de presupuesto en la Unidad de Biologia Molecular y Genética para la compra
oportuna de insumos y reactivos.
La falta de actualizacion de los registros en el procesamiento de muestras en las

diferentes fases de procesamiento.



CAPITULO II: MARCO TEORICO
2.1. Antecedentes de la investigacion

2.1.1 Antecedentes internacionales

Crespillo, et al. (2014). En su investigacion a través del Grupo de habla hispana y
portuguesa de la Sociedad Internacional de Genética Forense (GHEP-ISFG) tuvieron el objetivo
de difundir y contribuir al desarrollo y difusion de los conocimientos cientificos en genética
forense por medio de las comisiones donde se desarrollan actividades de aspectos cientificos
como es la Comision de Mezcla del GHEP-ISFG, sobre analisis e interpretacion de perfiles
genéticos STRs mezcla, donde participaron 43 laboratorios miembros del GHEP-ISFG de 12
paises diferentes (Espana, Portugal, Costa Rica, Brasil, Argentina, Uruguay, Ecuador, Colombia,
Chile, Italia, Francia y Venezuela) en 3 ediciones, donde se analiz6é 9 muestras para lo cual, las
mezclas se prepararon artificialmente de muestras del epitelio bucal. Concluyeron que los datos
muestran una mayor tendencia de los laboratorios hacia la validacion del andlisis de perfiles
mezcla de ADN siguiendo las recomendaciones internacionales (ISO/IEC 17025: 2005), la
mayoria de las discrepancias se encuentran principalmente en las posiciones de artefactos sttuter,
y la importancia de realizar analisis duplicados con diferentes kits para reducir al maximo los
errores y en el aspecto estadistico los participantes emplean el parametro de razon de

verosimilitud (LR).



Purps, et al. (2015). Validaron la aplicacion combinada de marcadores STR autosémico
/ Cromosoma Y, en manchas bioldgicas tipicas en casos de agresion sexual. El cual es un estudio
de caso retrospectivo, donde se revisd 287 casos con 2077 tinciones para analizar 39 marcadores
STR’s y 17 marcadores Y-STRs durante un periodo de 30 meses. Se aplicé técnicas de PCR y
electroforesis capilar, con los resultados obtenidos indican que el analisis Y-STRs agrego hasta
un 21% de perfiles adicionales altamente informativos al conjunto de perfiles STRs autosémicos
para las manchas en casos de agresion sexual. Concluyendo que la deteccion de los multiples
contribuyentes masculinos fue aproximadamente tres veces mas probable con el perfil del
cromosoma Y, que con el perfil STR autosémico y uno de diez casos no habria sido concluyente
sin un analisis Y-STR en paralelo.

Kraemer, et al. (2017). En su investigacion validaron el kit Investigator ® 24plex QS
Kit e Investigator ® 24plex GO que son dos ensayos multiplex de 6 colores que se constituyen
en 23 marcadores loci STRs centrales del CODIS. Trabajaron con muestras de referencia de
donantes andnimos (sangre, saliva, hisopado bucal), y se realizd procesos de extraccion del
ADN, cuantificacion, amplificacion por PCR y electroforesis capilar, ademas se crearon mezclas
artificiales con el control de ADN 9948 de concentracion conocida y XX107 en los rangos: 1:1,
3:1,7:1, 10:1, 15:1 y viceversa. Los resultados de este estudio siguieron las recomendaciones de
la Red Europea de Institutos de Ciencias Forenses (ENFSI) y las Directrices de Validacion del
Grupo de Trabajo Cientifico sobre Métodos de Analisis de ADN (SWGDAM). Los datos de
inclusion fueron para los procedimientos basados en PCR, por ejemplo: condiciones de reaccion,
efectos de variaciones de temperatura de PCR, ciclos de amplificacion, sensibilidad, rendimiento
con inhibicién simulada, estabilidad y eficiencia, precision, reproducibilidad, y estudio de

mezcla, concordancia, tartamudeo (stutter), especificidad de especie. El resultado de la



10

validacion concluye que se demuestra que los kits Investigator 24plex QS e Investigator 24plex
GO son ensayos de identificacion robustos y confiables, segiin se requiere para la tipificacion de
ADN forense en el analisis de casos forenses y de base de datos.

Zelaya, et al. (2017). En su articulo “Resultados del ejercicio de control de calidad de la
Sociedad Latinoamericana de Genética Forense, 2016-2017” tuvo como objetivo validar de
manera interna, métodos y analisis en muestras complejas como son las mezclas de los perfiles
genéticos mediante ejercicios de control de calidad, donde participaron laboratorios de genética
forense de Latinoamérica, el cual fue organizado por la Sociedad Latinoamericana de Genética
Forense. Se trata de un estudio experimental, de corte transversal y correlacional. Participaron 29
laboratorios (06 de México, 18 de Centroamérica y 18 de Suramérica), quienes usaron entre 14 y
29 marcadores, a estos laboratorios les fue remitido 04 muestras humanas, y muestras simuladas
de asalto sexual en proporcion 2:1, una muestra dubitada de sangre, 1 fragmento de resto 6seo
(no tenia relacidn al caso de ataque sexual), donde los participantes genotipificaron las muestras
y debian informar la metodologia que usaron, los reactivos y resolver el ejercicio e incluir los
calculos probabilisticos de ser necesario. Concluyeron que el analisis de las mezclas siguen
siendo un asunto importante a fortalecer en los laboratorios de genética forense, asi como
promover procesos de estandarizacion y validacion interna, a pesar que existen estudios que
otorgan recomendaciones para la interpretacion de las mezclas, los laboratorios valoran mas la
interpretacion de acuerdo a los electroferogramas y al anélisis estadistico, dando poca
importancia a la validacion de los procesos de cuantificacion y extraccion los cuales son
importantes para la recuperacion de perfiles mezcla.

Valdés, (2019). En su tesis “La implicancia de la calidad de las muestras de acido

desoxirribonucleico con relacion a la obtencion de patron genético”. Tuvo como objetivo realizar
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una investigacion sobre la frecuencia de obtencion de perfiles genéticos respecto de la calidad de
las muestras. Para ello se realizo un estudio descriptivo y retrospectivo en base a 86
requerimientos de pruebas de ADN que son solicitadas por los tribunales de Rosario, en el
periodo de enero a julio del 2017. Los resultados y conclusiones consistieron en: los
requerimientos para prueba de ADN en el Instituto de Medicina Legal de Rosario de un total de
86 solicitudes para prueba de ADN la mayoria correspondian a abuso sexual, de un total de 304
muestras el 37,25 % correspondian a muestras de agresiones sexuales y mas de la mitad de
muestras se encontraban en buen estado de conservacion, es decir un 40 % no se encontraba en
buen estado y el patron genético se determino en un 65,78 % de los requerimientos solicitados.
Por tanto, se encontro relacion altamente significativa entre la obtencion de perfil genético y el
optimo estado de conservacion de las muestras.

Barrio, et al. (2018). En su articulo “GHEP-ISFG collaborative exercise on mixture
profiles (GHEP-MIX06). Reporting conclusions: Results and evaluation” tuvo como objetivo
promover y contribuir al desarrollo y difusion del conocimiento cientifico en el campo de la
genética forense. El estudio estuvo a cargo de la comision de mezclas del GHEP-ISFG, quienes
elaboraron un ejercicio colaborativo de analisis e interpretacion de mezclas autosomicas STRS
desde el 2009, con la participacioén de 25 laboratorios, los resultados fueron recopilados mediante
informes a partir de propuestas de casos simulados. Una de las conclusiones mas saltantes es la
creciente tendencia de los laboratorios participantes a validar el analisis de los perfiles de ADN
mezclas siguiendo las recomendaciones internacionales.

Dembinski, et al. (2018). En su articulo tuvo como objetivo determinar el nimero de
contribuyentes, de perfiles mezcla tedricos basados en el conteo de alelos: con la interrogante ;el

aumento del niimero de loci aumenta la tasa de éxito de las estimaciones? En este trabajo se
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generaron 4 976 355 combinaciones de mezclas teodricas con el sistema PowerPlex® Fusion 6C
que incluye 23 loci STR autosémicos y tres loci Y-STR. El nimero de los contribuyentes se
pudo suponer correctamente para mezclas al 100% de dos personas y 99,99% de tres personas,
mientras que, las mezclas de cuatro, cinco y seis personas en el 89,7%, 57,3% y 7,8% de las
mezclas, respectivamente. El andlisis Y-STR mostré que los 3 marcadores Y-STR solo son
precisos para mezclas masculinas de dos personas (96,7%). Asi concluyeron que el trabajo
demuestra que el recuento maximo de alelos utilizando los loci centrales de EE.UU, no mejora
mucho con respecto a los paneles mas pequefios, por lo que ese método, no es tan preciso mas

alla de los tres contribuyentes.

2.1.2. Antecedentes nacionales

Palomino, (2018). En su tesis “Pruebas periciales del delito de violacion sexual aportadas
por la Direccion de Criminalistica — Policia Nacional del Peru, Lima 2017 tuvo como objetivo
determinar coémo las pruebas periciales realizadas por el laboratorio de criminalistica de la
Policia Nacional del Pert tienen influencia en el esclarecimiento de delitos de violencia sexual.
Es una investigacion de tipo cualitativa y el disefio la teoria fundamentada, con uso de la
herramienta: entrevista aplicada a especialistas entre magistrados, fiscales y peritos oficiales de
la Policia Nacional y el analisis documental. Se concluyé que las pericias, influyen en la
investigacion de los delitos de violacion sexual.

Avellaneda, (2018). En su trabajo de tesis tuvo como objetivo “La importancia de la
prueba del ADN en los procesos penales en el distrito judicial de Chiclayo”. Se trata de un
estudio de diseo transversal: descriptivo simple, donde la poblacion y muestra es conformada
por 15 juzgados penales del distrito judicial de Chiclayo. Se empled como instrumento una ficha

de analisis mediante un cuestionario de preguntas en funcion al problema planteado del uso de la
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prueba penal para determinar la causa penal. Se concluyd que la prueba de ADN es de
considerable importancia para la administracion de justicia, debido a que determina la
culpabilidad de los involucrados, son pocos los abogados que fomentan la prueba de ADN por
los costos o por desconocimiento, ademas falta capacitacion y equipos adecuados.

Martinez, (2018). En su tesis “Estudio de la persistencia de espermatozoides en fondo
vaginal de mujeres victimas de violacion sexual peritadas en la DML de Arequipa-2015”. Tuvo
como objetivo estudiar el tiempo en que permanecen los espermatozoides en el fondo vaginal de
mujeres que han sido victimas de violacion sexual. En el estudio trabajaron con muestras de
hisopados del fondo vaginal de mujeres victimas de agresion sexual para luego utilizar los datos
como indicadores de la permanencia de los espermatozoides, asi como la aproximacion mas
cercana a los hechos del delito, tomaron en cuenta las horas transcurridas desde en que
ocurrieron los hechos del delito. Se aplicé el método de analisis espermatoldgico que se utilizan
en los laboratorios de Biologia forense. Las conclusiones fueron que los espermatozoides
disminuyen con el tiempo y se considera que sera de utilidad en la resolucidn de casos de
violacion sexual y se espera que sea validado para mejor herramienta en apoyo a la justicia.

Garcia, (2019). En su tesis tiene como objetivo “Aplicacion de las técnicas de la
Inmunocitoquimica PSA y Citoquimica PAS para el reconocimiento e identificacion de
espermatozoides en muestras forenses por violencia sexual en el Hospital Nacional Alberto
Sabogal Soleguren, 2017”. Se trata de una investigacion aplicada de disefio no experimental de
nivel correlacional a partir de 2 instrumentos como la inmunocitoquimica PSA y citoquimica
PAS, asi mismo la investigacion se encuentra constituida por 87 muestras forenses, donde las
laminas positivas validada por expertos y fueron procesadas para inmunocitoquimica PSA y

citoquimica PAS. Se concluye que la investigacion es proporcional con las técnicas de
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reconocimiento de espermatozoides en las muestras forenses relacionadas a violencia sexual con
una mayor sensibilidad y especificidad, ademas en menor tiempo y sirve de apoyo a la labor
pericial.

Delgado, (2019). En su tesis tuvo el objetivo de “Caracterizar 21 marcadores STR
autosémicos en una poblacion peruana inmersa en un proceso judicial aplicado a la practica
forense”. Estudio experimental, transversal y correlacional realizado en una poblacion mestiza
peruana de 300 individuos, en muestras sanguineas remitidas al laboratorio de la Unidad de
Biologia Molecular y Genética del IMLY CF para el andlisis de la prueba de ADN, donde se
determiné los parametros forenses. Concluyo6 que la poblacion peruana posee alelos que no posee
la poblacion hispana y ademas existe diferencia significativa entre los calculos con frecuencia
hispana y los calculos con frecuencia peruana.

Gutiérrez, (2020). En su tesis “Perfiles genéticos con ADN critico en muestras
biologicas”. Tuvo como objetivo determinar en qué medida la obtencion del perfil genético se
encuentra relacionado con el ADN critico en las muestras biologicas que son remitidas para la
prueba de ADN. Los datos fueron recopilados por una ficha de recoleccion de datos, donde
eligieron de manera aleatoria 260 muestras para el estudio para determinar frecuencias que
indiquen la existencia o no de las variables. Se determin6 que en 50 muestras se obtuvieron
perfiles genéticos completos y en las 210 muestras restantes se hallo condiciones criticas de las
muestras propias del ADN, de las cuales en 170 no se logréo amplificar ADN donde se atribuye a
la ausencia de material genético, mientras que en 161 muestras la no amplificacion se debid a la
escasez del material genético. Por tanto, concluy6 que la presencia de inhibidores fue la causante
de la no amplificacion en 163 muestras con ADN critico, asi como los indices de degradacion en

25 muestras biologicas ocasionaron la obtencidn de perfiles genéticos parciales.
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Bases legales

- Constitucion Politica Del Pera (1993)

- Ley N°24128. “Ley de creacion del Instituto de Medicina Legal”.

- Resolucion de Fiscalia de 1a Nacion N° 1430-2012-MP-FN, que aprueba “La guia de
evaluacion fisica de la integridad sexual”.

- Ley N°30364. “Ley que previene, sanciona y erradica la violencia contra las mujeres
y los integrantes del grupo familiar”.

- Ley 29733. “Ley de proteccion de datos personales™.

- Ley 27115. “Ley que establece la accion penal publica en los delitos contra la libertad
sexual.”

- Decreto Legislativo N° 635, Codigo Penal.

- Decreto Legislativo N° 957, Nuevo Codigo Procesal Penal.

- Ley N°26842. “Ley General de Salud y sus modificatorias”.

- Resolucion de Fiscalia de 1a Nacion N° 619-2010-MP-FN, que aprueba la “Directiva
Especifica que Regula La Organizacion y el Funcionamiento De La Red Nacional De
Servicios De Laboratorios De Biologia Molecular y De Genética”.

- Resolucion de Fiscalia de la Nacion N° 0620-2010-MP-FN. “Guia de Procedimientos
para la Toma de Muestras de Sangre e Hisopado Bucal en Tarjeta FTA para la prueba
de ADN™.

- Resolucion de Fiscalia de 1a Nacion N° 291-2018-MP-FN, que aprueba el Manual de
procedimientos “Remision de muestras para pruebas de ADN: Casos de

Criminalistica e identificacion de desaparecidos™.
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- Resolucion N° 729-2006-MP-FN. “Reglamento de la Cadena de Custodia de
Elementos Materiales, Evidencias y Administracion de Bienes Incautados”.
- Resolucion de Fiscalia de 1a Nacion N° 1430-2012-MP-FN, que aprueba la “Guia de

evaluacion fisica de la integridad sexual”.

2.2.  Bases teoricas
Perfiles genéticos mezcla

Un perfil genético mezcla, es el hallazgo de mas de 02 perfiles genéticos de individuos
contribuyentes en una muestra por lo general de la agraviada y el agresor en los casos de
agresion sexual. (Miozzo, 2019).

Por lo que existen recomendaciones internacionales, donde se definen una serie de pasos
para la adecuada interpretacion de dichos perfiles (Clayton et al, 1998; Benschop y Sijen, 2013;
Buckleton et al, 2018).
Umbrales de perfiles genéticos

A. Umbrales de Decision

Para la técnica analitica de anélisis de perfiles genéticos existen umbrales que se deben
establecer para la interpretacion en el andlisis y la asignacion alélica (ver figura 1). Dichos
umbrales se definen de acuerdo a recomendaciones general o de manera ideal mediante una

validacion interna y se mencionan a continuacion:
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Figura 1.

Representacion de electroforesis capilar de los umbrales

alelos
Pico confiable stutters
_________ | _ _ _ Umbral spike
Pico confiable estocastico
pero con probable
pérdida alélica en ‘
heterocigosis .
[mumae][E]
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Dye blob |
m g ——— —{~-=- Umbral —nr—3— Verde
Pict no analitico / /
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Amarillo
Ruido
de base
L Rojo
Umbrales Artefactos

Nota: Esta figura muestra los umbrales analitico y estocastico en RFU (Unidades Relativas De

Fluorescencia), asi como de los artefactos comunes del analisis de perfiles genéticos.

Fuente: Miozzo (2019).

Umbral Analitico (UA)

Es el valor en Unidades Relativas De Fluorescencia (RFUs), umbral que permite
distinguir los picos verdaderos o alelos del ruido de fondo (Butler, 2006), una vez que se
introduce este valor, el software del analisis solo determinara como picos (probables alelos)
a aquellos valores por encima de este valor seria realmente un amplificado de PCR

generando confianza para asegurarlo (Budowle et al., 2009).



18

En particular, nos permite discriminar entre lo que seria un pico y el ruido de base,
siendo dependiente de las condiciones y de los sistemas analiticos en la propia realidad del
laboratorio. (Crespillo et al., 2014).

En la figura 2, se explica la forma de determinar el célculo en el caso de una
validacion, donde este umbral segin SWGDAM, 2010 “seria dos veces la diferencia de la
intensidad del pico mas alto y la linea de base del ruido de fondo”. Ademas, Grgicak, 2010
recomienda, “emplear la sistematica adecuada, y aplicacion de los analisis estadisticos
adecuados para su correccion como son los analisis de valores atipicos u outlier”.

Figura 2.
Célculo del umbral analitico (UA)

> 2 Hp-p UA

+ |2xHp-p

F 3
[Hp-p
v

Nota. La figura nos muestra Hp: pico mas alto, p: pico mas bajo del ruido de fondo. Pico

alélico: >2 Hp.p.
Fuente: Crespillo et al., (2012).
e Umbral Estocastico (UE)

Este umbral se denomina Match Interpretation Threshold (MIT) y permite al
laboratorio asegurarse que no existan pérdidas alélicas o drop-outs en los genotipos
heterocigotos, ver figura 3 y por ello, se asume que, a la existencia de un solo alelo se le
debe considerar como genotipo homocigoto de un perfil de fuente tinica (Crespillo et al.,

2012).
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En perfiles mezcla en cantidades minimas de ADN puede derivar a la aparicion de
fenomenos estocasticos como el desbalanceo alélico hasta la pérdida alélica, que podria
ocasionar una mala interpretacion final del resultado. Por ello se requiere establecer un
valor umbral que ofrezca confianza ante estos efectos estocasticos (Budowle et al., 2009).
Asi, también se entiende como los niveles de ADN por debajo, donde un perfil genético
podria mostrar picos en desequilibrio con respecto a la altura en RFUs de los picos por
debajo del 60% (Butler, 2006; Bregu et al., 2013).

Para Butler (2006), este valor se encuentra entre 150 -200 RFUs. Asimismo, el nivel de
ADN por debajo de ese valor, el perfil podria mostrar picos en desequilibrio, es decir la

relacion de la altura de los picos que son inferiores al 0,6.

Figura 3.

Representacion heterocigotica del Umbral Estocastico (UE) frente al Umbral Analitico

--------------------- Umbral Estocastico

YA Umbral Analitico

(UA). m m M m Ruido de fondo

Fuente: Crespillo et al., (2012).

Hay 2 opciones de calculo: se puede tomar el valor del alelo mayor en RFUs donde, en
los marcadores de los alelos heterocigotos no existiria pérdida alélica o drop-out alélico.
(SWGDAM, 2010), o se considera la altura méaxima del alelo compafiero en RFUs en
caso de drop-out o alelo ausente (Gill et al., 2008).

Umbral “stutter” (US)
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Es el valor en porcentaje (%), respecto del alelo principal, de un pico en su
posicion stutter (picos de repeticion que se producen por pérdida o ganancia de una o dos
repeticiones completas durante la replicacion del proceso de PCR) por encima de dicho
umbral debe aceptarse como alelo. De otro modo, un valor del pico por debajo del umbral
en posicion stutter, no debe ser asignado por el software del analisis de perfiles genéticos
(Crespillo et al., 2012).

Umbral “Balance de heterocigotos” (UB)

Es el valor en porcentaje (%) de la relacion, del area o altura, entre el pico alélico
mayor y el menor de un marcador heterocigoto, en muestras de referencia (fuente tinica),
por lo que debajo de ello se considera que existe desbalance entre los alelos (Crespillo et
al., 2012).

La SWGDAM (2010) establecio qué la “proporcion de la altura de pico” de las
siglas en inglés PHR (Peak Height) viene a ser un término similar al de “desequilibrio de
heterocigotos™ o “equilibrio de heterocigotos” de las siglas Hb (heterozigote balance)
(Butler, 2005%; Gill et al., 2006). Donde los mas acorde seria utilizar el término
desequilibrio, porque se observaria desproporcion que habria entre el area o la altura de
los picos alélicos de un genotipo heterocigoto. El balance del genotipo heterocigoto es
relevante para reconocer si un perfil es mezcla o no, asi como su valoracion.
Generalmente se acepta, que, en los perfiles Unicos, es decir de un solo individuo, en una
cantidad de ADN mayor a 200 pg, de concentraciéon de ADN dicho umbral se encuentra
por encima de 0,6 generalmente (Butler, 2005a).

El calculo del umbral del ratio PHR (UB), se define como el cociente entre el area

sobre la altura del pico de menor altura (RFU) y el 4rea sobre la altura del pico més alto
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(RFU), luego se multiplica por 100, expresandolo en porcentaje. Dichos resultados
obtenidos para el UB, cada laboratorio deberia calcular dicho umbral (Word, 2010?).

El umbral se puede valorar, al igual que en el caso de los otros umbrales, como la
media de PHR del total de las muestras menos 3 veces la desviacion estandar. Asi mismo,
se realizara la valoracion del umbral UB, tanto por locus del marcador. (SWGDAM,
2010).

Umbral “Proporcion de contribuyentes™

La proporcion del namero de contribuyentes en una mezcla se representa como
mixture ratio o rango de la mezcla, la cual, es la proporcidn relativa y aproximada de la
cantidad de ADN de los individuos que contribuyeron en el perfil genético mezcla
obtenido, y se determina por la informacion de la altura del pico alélico de manera
cuantitativa, que también se puede expresar como porcentaje. Por recomendaciones de
SWGDAM (2010) donde sefiala que los laboratorios deben definir otras caracteristicas
cuantitativas del rango de la mezcla, en caso lo fuera, debido a que ese valor puede
aportar datos importantes en la valoracion y la interpretacion de los perfiles mezcla

(Crespillo et al., 2014).

Analisis e interpretacion de perfiles mezcla

Una vez aplicados los umbrales generales al andlisis, los cuales son necesarios para

valorar los perfiles mezcla, se debe descartar los artefactos. Entre ellos podemos mencionar los

que estan relacionados con la utilizacién de una cantidad inadecuada de ADN en la reaccion

PCR y los relacionados con problemas en la electroforesis capilar.
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Para interpretar los perfiles genéticos mezcla en los casos de homologacion por violencia
sexual, sirve de guia la propuesta publicada por (Clayton et al., 1998), donde se establecen los
siguientes procedimientos:

» Asignacion alélica, debiéndose emplear los umbrales establecidos mediante la validacion
interna en el laboratorio.

» Confirmacion del o los perfiles mezcla, mediante la aplicacion de los parametros y
umbrales, determinados también en la validacion interna.

» Estimar el nimero de contribuyentes presentes en el perfil mezcla.

» Estimar a proporcion de todos los posibles contribuyentes detectados en la mezcla de
perfiles genéticos.

» Establecer los criterios que se consideraran para la clasificacion y/o categorizacion de los
perfiles mezcla, para la adecuada toma de decisiones.

» Valorar estadisticamente los resultados obtenidos para la base cientifica de los resultados.

Aseguramiento de la calidad
e Control negativo

Se utilizan en los procesos de extraccion, cuantificacion o amplificacion y se compone
unicamente de los componentes del reactivo y agua libre de nucleasas, es aceptable cuando solo
se aprecia una linea por debajo debajo del umbral analitico en todos los margadores del
electroferograma, es decir no se observan alelos y demuestra que no hubo contaminacién con
ADN exd6geno (Butler, 2014; Goodwin et al., 2011).

e Control positivo
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También es utilizado en los diversos procesos, se trata de un perfil ya establecido y
proporcionado por el kit, este control debe amplificar en todos los marcadores del
electroferograma, lo cual demuestra la eficacia del kit (Goodwin et al., 2011).

e ADN degradado

El ADN se encuentra degradado cuando se aprecia que los marcadores de menor

tamafio amplifican a diferencia de los marcadores de mayor tamafio no amplifican
produciendo un efecto estocastico, por lo tanto, se observa un perfil a manera de pendiente desde
los fragmentos mas pequefios hacia los fragmentos mas grandes. también es observable en
muestra sobre-amplificadas (Miozzo, 2019).

e Inhibidores

Los inhibidores son componentes de diversa indole que se localizan en la muestra

biologica y que impiden la amplificacion total o parcial (Butler, 2014).
e Artefactos

Son aparentes picos adicionales a los alelos que amplifican en el electroferograma sin
embargo no corresponden a la genotipificacion de la muestra debido a que se producen por la
técnica utilizada como es durante el proceso de amplificacion o electroforesis capilar (Butler,
2005a). Los artefactos que se producen por la PCR (reaccion en cadena de la polimerasa) son los
picos stutter y las bandas N que por lo general se les denomina extra.bandas y los artefactos
producidos por el instrumento analizador genético son los picos spike, pull ups y Dye blot
(Crespillo et al., 2012).

Un laboratorio de Genética forense debe estar acreditado esto hace que tenga algunas
ventajas, ya que cuenta con referencias de acreditacion internacional, permitiendo asi el

reconocimiento externo de las acreditaciones otorgadas. La acreditacion de acuerdo con la norma
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prevé algunos requisitos de gestion que incluyen control de documentos, control de trabajos de
prueba no conformes (NC), acciones correctivas y preventivas, organizacion del laboratorio, la
adopcion de un sistema de gestion que incluye el manual de calidad y la politica de calidad; y
requisitos técnicos que incluyen personal, colaboradores, métodos de prueba y validacion de
métodos, equipos, trazabilidad de las mediciones, aseguramiento de la calidad de los resultados
de las pruebas, entre otros (ISO / IEC 17025, 2017).

Un grupo de varios cientificos que representan a los laboratorios forenses de Estados
Unidos y Canadé, han publicado directrices de validacion para los métodos de analisis de ADN
(SWGDAM, 2016).

Donde, se abordan los pasos de validacion, la seleccion del método y los pardmetros a
validar. En términos de pardmetros, se debe realizar una evaluacion indirecta: 1) Especificidad,
2) Umbrales analiticos; 3) Precision del método y contaminacion; y una evaluacion directa: 1)
Comparacion con métodos desarrollados; 2) Comparaciones entre laboratorios y 3) Calibracion
utilizando materiales de referencia certificados (MRC) (ENFSI, 2010).

Evidencias forenses de violencia sexual
Evidencia forense

En un delito de agresion sexual, al contacto entre el agresor y la victima quedaran
siempre indicios que se trasladan del agresor a la victima y viceversa. Dichas evidencias se
pueden encontrar en cualquier lugar donde se cometi6 el delito, en los objetos o prendas que
llevaba consigo la victima, asi como en el cuerpo de los involucrados (Magalhaes, et al, 2015).
Existen 2 tipos de evidencias:

a. Prueba directa: no se necesita mas investigacion entre ellas se tiene las declaraciones de

testigos o victima.
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b. Evidencia circunstancial o evidencia indirecta: es la que se debe identificar con una
prueba de control o referencia: obtenida de la victima, sospechoso o base de datos. A su
vez se divide en 2 clases:

b.1. Evidencia fisica: Elementos de origen no bioldgico como huellas, marcas, disparos,

explosivos, objetos etc.

b.2. Evidencia biolégica: Elementos de origen bioldgico como semen, fluido vaginal u

oral entre otros, sangre, sudor, cabellos, células debajo de las ufias etc.

Las evidencias bioldgicas con frecuencia corresponden a evidencias traza, es decir a los
pequefios elementos que no son visibles al ojo humano, pero eso no indicaria que no existen, por
ello con ayuda de la tecnologia como luces ultravioletas, lupas, y reactivos reveladores de
indicios (Prada & Izquierdo, 2001).

Muestra de referencia

La muestra de referencia es la muestra que se conoce su origen o indubitada, puede ser
del sospechoso o de la victima y se colecta para realizar la homologacion genética (Magalhaes, et
al., 2015). Dicha muestra puede ser sangre o hisopado bucal en soporte FTA el cual provee el
almacenamiento a largo plazo a temperatura ambiente.

Violencia sexual

La OMS, sefiala que la violencia sexual es todo acto sexual o tentativa como los
comentarios o insinuaciones sexuales no deseados. Ademas, incluye las acciones para
comercializar o utilizar la sexualidad de una persona mediante coaccion. Entre ellos se tiene: el
acoso sexual, tocamientos indebidos, pornografia y violaciones sexuales. En el capitulo XV del

codigo Penal Peruano se especifican dichos delitos (Enterarse, 2020).
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La violencia sexual es un problema de salud publica que ocasiona grandes consecuencias
fisica, psicologicas, sociales y reproductiva en la victima, donde de cada 3 al menos 1 ha sido
violentada o coaccionada sexualmente y donde el abusador casi siempre es un miembro de la
familia. (Mariscal, 2011).

Homologacion genética

La evidencia bioldgica es importante para identificar al presunto agresor sexual, cuando
este es desconocido tanto para comprobar que estuvo en la escena, asi como que es el donador
del perfil genético obtenido de la evidencia de la agraviada y por ende en su cuerpo.

La homologacion genética se realiza a partir de las evidencias bioldgicas por violencia
sexual que vienen a ser las muestras dubitadas, que deberan ser comparadas con la muestra
indubitada del sospechoso y sometidas a un analisis pericial para ser incorporadas a un proceso
penal. De los anélisis genéticos por homologacion conducirdn a la valoracion de la pericia de los
resultados que de ahi resulten (Canle, 2010).

Generalmente el proceso penal se desarrolla en 3 etapas:
1. De la investigacion en si, consistente en la busqueda de las evidencias.
2. El control de la acusacion o sobreseimiento.
3. Juzgamiento por parte de los jueces

Asi mismo, el proceso penal se clasifica en procesos comunes y procesos especiales,
donde el NCPP ha indicado al proceso penal comun para los delitos sexuales.

La identificacion de vestigios bioldgicos es importante para identificacion de imputados
de delitos, entre ellos los vestigios adecuados para ser analizados a fin de obtener perfiles

genéticos de quienes del perpetrados a la cual pertenecen:
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Para determinar a quién pertenece los indicios, se debe comparar los perfiles genéticos de
dichos vestigios con el perfil obtenido de una muestra biologica del o los sospechosos.

Una de las limitaciones en las homologaciones para identificacion en los casos de
agresion sexual se debe a la determinacion del nimero minimo de agresores donde la lisis
diferencial y el anélisis del cromosoma sexual Y, son de ayuda para este tipo de vestigios (Castro
& Martinez, 1998). Pero en el caso de la lisis diferencial podria conllevar a perder material
genético y en el caso del analisis del cromosoma sexual, es un estudio costoso y requerira de
mayor material genético, no obstante, la validacion de perfiles genéticos mezcla, es una buena
alternativa para la homologacion genética y determinar la inclusion o exclusion de la

culpabilidad de un sospechoso.



2.3. Formulacion de hipoétesis

2.3.1 Hipdtesis general

Se cumple con los criterios de andlisis de perfiles genéticos mezcla, en las evidencias

forenses de violencia sexual de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y

Genética de Lima; 2019-2020.

2.3.2 Hipdtesis especificas

1.

Se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el analisis de perfiles
genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual de un
solo agresor de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética;
2019-2020.

Se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el anélisis de perfiles
genéticos mezcla para su aplicacion en evidencias forenses de violencia sexual en
casos penales por multiples agresores de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia
Molecular y Genética; 2019-2020.

Es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en
evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de
mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-2020.

Es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en
evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por multiples agresores de

mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-2020.



CAPITULO III. METODOLOGIA

La metodologia es la ciencia que se encarga del eficiente proceso para un eficaz resultado
mediante un objetivo estratégico que se debe seguir en un proceso de investigacion. Cortés &
Iglesias (2004). Es decir, es la parte de la tesis que responde a como se va a desarrollar la

investigacion.

3.1. Método de la investigacion
El método es el hipotético deductivo, porque en este tipo de investigacion se tienen
objetivos por el que a partir de un razonamiento deductivo y aprobacion de la recoleccion de
datos se da solucion al planteamiento de un problema y mediante la observacion en particular se

obtiene una teoria. Salgado, (2018).

3.2. Enfoque de la investigacion
La presente investigacion estd disefiada bajo el enfoque cuantitativo, debido a que es el
que mejor se adapta a las necesidades y caracteristicas de la investigacion. Donde se emplea una
prueba estandarizada mediante un escalamiento acumulativo de items o elementos (escala
estandarizada) que mediran la misma variable mediante una evaluacion hasta obtener una

puntuacion global. Horna (2012).



Del enfoque cuantitativo se tomara la técnica de PCR y electroforesis capilar para evaluar
los parametros y umbrales generales recomendados por la comunidad cientifica y calificacion de
los perfiles genéticos mezcla en casos con evidencias forenses de criminalistica por violacion

sexual.

3.3. Tipo de investigacion
El tipo de investigacion es aplicada de acuerdo con Tam y Oliveros (2008, p47) porque se
propone implementar una técnica de analisis de recomendaciones generales otorgadas por la
comunidad cientifica para el analisis de los perfiles genéticos mezcla como es los umbrales de
criterios analiticos como herramienta para su aplicacion en evidencias forenses por violacion

sexual en mujeres peruanas.

Nivel de la investigacion
El nivel de investigacion es transversal descriptiva, donde de acuerdo con Hernandez et
al., (2018, p177), se indica que este estudio, tiene como objetivo determinar la incidencia, nivel o

estado en una o mas variables en una poblacidén en un enfoque cuantitativo en un tiempo nico.

3.4. Diseiio de la investigacion
De acuerdo con Sampieri (2018, p174) define a la investigacion no experimental como
“Estudios que se realizan sin la manipulacion deliberada de variables y en los que solo se
observan los fendmenos en su ambiente natural para analizarlos”.
Un disefio es una estrategia metodologica y estadistica desarrollada para alcanzar el
objetivo de la investigacion.
Dado que el objetivo del estudio sera establecer la aplicacion de criterios de analisis de

perfiles genéticos mezcla en evidencias forenses de violencia sexual, se recurrird a un disefio no



experimental de manera transversal, descriptiva entre dos o mas categorias en un momento
determinado.

Asi se efectuard un trabajo no experimental en muestras forenses en victimas por
violacion sexual aplicando recomendaciones generales de los umbrales y parametros de los
marcadores STRs autosdmicos para la aceptacion y categorizacion de las mezclas en el analisis
de perfiles genéticos mezcla.

El disefio se representa asi;

Donde:
M: muestra de estudio
Ox: Observacion de la variable 1: Analisis de perfiles genéticos mezcla.

Oy: Observacion de la variable 2: Evidencias forense de violencia sexual.

3.5. Poblacion, muestra y muestreo
Definido por Vara (2015, p221) como “La poblacion es el conjunto de sujetos o cosas
que tienen una o mas propiedades en comun, se encuentran en un espacio o territorio y varian en
el transcurso del tiempo”. Este estudio estara conformado por las muestras forenses

correspondientes a casos de violacion sexual que llegan a la Unidad de Biologia Molecular y



Genética (2019-2020), las cuales son aproximadamente 1600 evidencias forenses del 2019 al
2020.
El trabajo aplicativo constara de 2 partes:
1. Analisis de perfiles genéticos mezcla.
- Muestras de referencia (indubitadas)
- Evidencias forenses
2. Aplicacion en muestras forenses de violencia sexual

- Evidencias forenses de mujeres peruanas, victimas de agresion sexual

Muestra
La muestra es definida por Salgado (2018) como “Un conjunto de individuos extraidos de
la poblacion a partir de un determinado procedimiento especifico, que puede ser probabilistico o
no probabilistico” (p.122).
El tamafio de la muestra consistio en 141 evidencias forenses, correspondientes a casos

judicializados para homologacion de ADN de los perfiles genéticos.

Criterios de inclusion y exclusion
a) Criterios de inclusion
- Evidencias forenses de casos tipificados como delitos de violencia sexual y sus
semejanzas.
- Evidencias forenses de violacion sexual de casos solicitados para prueba de
homologacion de ADN, solicitados por autoridades fiscales o jueces.
- Evidencias forenses de violacion sexual que se encuentren en buen estado de

conservacion.



- Evidencias forenses de violacion sexual remitidas al laboratorio UNBIMOG para
el estudio de homologacidon con muestras de referencia de la muestra de
agraviada(s), y del sospechoso(s).

- Evidencias forenses de violacion sexual remitidas al laboratorio UNBIMOG para
el estudio de homologacion que esté conformada con muestras de referencia del
sospechoso(s).

b) Criterios de exclusion

Evidencias forenses de casos tipificados como otros delitos que no son de

violencia sexual y sus semejanzas.

- Evidencias forenses solicitados para prueba de homologacion de ADN, que no
sean solicitados por autoridades fiscales o jueces.

- Evidencias forenses de violacion sexual que NO cumplan con los principios de
cadena de custodia.

- Evidencias forenses de violacion sexual remitidas al laboratorio UNBIMOG que

no posean muestras de referencia para la homologacion genética.

Muestreo
En esta investigacion se utilizé el método de muestreo no probabilistico intencional o de
juicio, en el cual de acuerdo a Salgado, (2018) “En este tipo de estudios se selecciona a
participantes a los que se puede acceder de forma comoda o facil” (p.107).
Para la aplicacion en evidencias de violencia sexual estuvo conformada por muestras
procedentes de diversos lugares a nivel nacional: Ancash, Apurimac, Arequipa, Ayacucho,

Amazonas, Cusco, Huanuco, Ica, Junin, Lima, Madre de Dios, Puno y Ucayali de los casos de



violacion sexual de mujeres peruanas los cuales me fueron asignados del 2019 al 2020 para su

atencion y resolucion que cumplieron con los criterios de inclusion.

3.6. Variables y operacionalizacion
El hecho de explicar un concepto abstracto a uno empirico, con capacidad a poder ser
medido por medio de un instrumento significa operacionalizar una variable. Con la finalidad de
evitar errores en caso no exista relacion entre la variable y como esta se medira donde se pueda
comunicar los resultados de manera mas exacta. Lopez (2000).
Segura y FAP (2015) indican, que para poder realizar la operacionalizacion de las
variables se recomienda los siguientes pasos:
- Definir la variable de investigacion.
- Determinar las dimensiones de esa variable.
- Establecer sus indicadores y/o subindicadores.
- Elaborar las respectivas escalas de medicion.
Esto se realiza en una tabla de doble entrada, donde las variables se colocan en las filas y
las cualidades de dichas variables en las columnas.
Variable 1: Perfiles genéticos mezcla:
Son perfiles genéticos donde se observa presencia de 2 o mas contribuyentes, el analisis de
dichos perfiles genéticos mezcla, ocasiona serias discusiones en los grupos de genética forense.

(Crespillo, et al., 2012. P. 1).

Dimensiones de la variable 1

Dimension 1: Aplicacion de los umbrales generales de perfiles genéticos mezcla



En la técnica de analisis de perfiles genéticos existen umbrales que se deben aplicar para la
interpretacion en el analisis y la asignacion alélica. Dichos umbrales generales se definen
mediante una revision bibliografica. (Crespillo, et al., 2012. P. 2).

Dimension 2: Interpretacion de los perfiles genéticos mezcla

Para interpretar los perfiles genéticos mezcla en los casos de homologacion por violencia sexual,

sirve de guia la propuesta publicada por (Clayton et al., 1998).

Variable 2: Evidencias forenses de violencia sexual
Son pruebas que comprenden fluidos biolodgicos en soportes, que fueron trasladados del
individuo sospechoso hacia la agraviada y viceversa en el lugar de los hechos, como
consecuencia de un delito por violencia sexual. (Magalhaes, et al., 2015, p. 2).
Dimensiones de la variable 2
Dimension 1: Evidencias forenses de casos de violacion sexual de un solo agresor
Circunstancialmente, la mezcla biologica presenta un nivel minimo de un contribuyente,
generalmente el perpetrador o agresor en los casos de abuso sexual. (Gonzales et al., 2019, p.8).
Dimension 2: Evidencias forenses de casos de violacion sexual por miltiples agresores.
El término perpetrador o agresor multiple es para referirse a todos los actos de violencia sexual
cometido por dos o mas personas. (Morgan et al., 2012).
Matriz de consistencia

Consiste en disefiar y explicar de manera adecuada y clara los elementos que conforman
el proyecto de investigacion que permitird medir, evaluar e integrar en su totalidad el proyecto

para la interpretacion de su operatividad. Pérez y Ortiz (2016).



Es decir, la matriz de consistencia es un instrumento a manera de tabla conformada por
columnas y filas, donde todo lo que se encuentra dentro de ella debe tener una concordancia
coherencia y logica como son el titulo de la investigacion, problemas, objetivos, hipotesis,

variables y el disefio metodologico. Ver anexo 1.



Tabla 1.

Variables y operacionalizacion: variable 1

10

Variable Definicion Definicion Dimensiones Indicadores Escala de Escala valorativa
Conceptual Operacional Medicién (niveles o rangos)
Se aplican umbrales para el Umbrales aplicacion de
analisis y la asignacion alélica  generales de umbrales de
que ayudaran al laboratorio en  perfiles referencia:
las decisiones acerca de la geneéticos - Analitico >50 RFU,
Son perfiles interpretacion de perfiles - Estocastico Ordinal <150-200 RFU,
genéticos donde se  mezcla, donde cada - Stutter 210 a 15%,
observa presencia laboratorio realiza el proceso - Desbalance de <0,6 RFU
de 2 o més de validacién interna de heterocigoto
contribuyentes, el acuerdo a sus condiciones.
Perfiles  andlisis de dichos Mediante el uso de
genéticos perfiles genéticos cuantificacion, PCR multiplex y aplicacion de
mezcla mezcla, ocasiona de tecnologia de tincion umbrales proporcion
serias discusiones  fluorescente de loci STRs, de contribuyentes: . 0.001-0.009, 0.01-0.09,
en los grupos de cuyos datos proporcionan - Proporcion Ordinal, 0.1-1,
genética forense. informacion cualitativa y - Contribuyentes , distinguible, no
(Crespillo, et al., cuantitativa sobre las Interpretacion principales y Nominal distinguible.
2012. P. 1). intensidades de bandas y de perfiles secundarios
cantidad de ADN amplificado, mezcla
con dicha informacién se Descarte de extra
podra interpretar y clasificar bandas
los perfiles mezcla de manera Nominal Presencia, ausencia
sistematica con apoyo de Descarte de artefactos
criterios internacionales y no especificos
aplicacion de la validacion
interna de los umbrales. Evaluacion de Nominal positivo amplifica y

contaminacion

negativo no amplifica
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Categorizacion
genotipica de perfil

mezcla:
Combinacién
genotipica
Perfiles con
efectos
estocasticos,
Degradacion
y/o

inhibicién
Tipos de
perfiles
mezcla.

Ordinal,

Nominal

Nominal

1-2 alelos, 3-4 alelos,
5-6 alelos, >6 alelos

presencia, ausencia

Tipo a, tipo b y tipo ¢

Fuente: Elaboracion propia



Tabla 2.

Variables y operacionalizacion: variable 2

12

Variable Definiciéon Definicién Dimensiones Indicadores Escala de Escala valorativa
Conceptual Operacional Medicion (niveles o rangos)
Los casos de violacion Ubicacién:
sexual pueden estar - LIMA'y provincias Lima
Son pruebas que  perpetrados por un solo - NORTE Peruano
comprenden agresor o por multiples - CENTRO peruano Amazonas
fluidos biolégicos  agresores, en ambas Nominal
en soportes, que  situaciones las evidencias Ancash, Apurimac
fueron forenses pueden estar Ayacucho, Cusco
trasladados del constituidas segun el tipo de - SUR peruano Huanuco. Junin
individuo indicio biolégico, asi en un Madre De Dios
e e Sora o, Evaenuas
a Pu P pert forenses de Ica, Arequipa y
de agraviada y de la agraviada (que a veces Puno
. . ; . casos de
violencia  viceversaen el no es enviado) y el . . Edad:
sexual lugar de los perpetrador(es), este violacion - Agraviada
. ’ sexual de un Ordinal :<10,10a17,18 a
hechos, como constituye el componente solo agresor rdina 25 > 25
consecuencia de  minoritario, que puede 9 - Agresor <18.182a30 31a
un delito por encontrarse en un estado 60. >60
violencia sexual.  critico o de baja calidad en
(Magalhaes, et su ADN. Los componentes Indicio bioldgico:
- Nominal Anal, vaginal, vulvar,

al., 2015, p. 2).

de la mezcla mayoritario y
minoritario, permitira
categorizar el perfil mezcla y
establecer la homologacién
geneética, para su valoracion
estadistica y conclusion de
los casos.

Tipo

Soporte

otros
Lamina, hissopo,
prenda intima, otras
prendas, ropa de
cama, otros
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Evidencias
forenses de
casos de
violacion
sexual por
multiples
agresores

- Preservacion

Condiciones de las
muestras:

- Referencia
Agraviada

- CuantificacionSTR

- Cuantificacion
Cromosoma Y
- Muestra criticas

Homologacién genética:

- Parentesco
bioldgico

- Comparacién con
muestras de
referencia

Resultados:

Calculo de indice de
verosimilitud

Nominal

Nominal

Ordinal

Nominal

Nominal

Ordinal

Nominal

Bueno, regular, malo

Presente, ausente

0.002a0.01,0.02 a
0.5,
06a23a10,>10
Baja cantidad ADN,
degradacion,
inhibidas, Sobre-
amplificado

V'y S emparentados,
VySno
emparentados,
Agresores
emparentados,
Agresores no
emparentados.
01, 02, 03 6 mas de
3 agresores

Inclusién, Exclusion,
No concluyente.

Fuente: Elaboracion propia
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3.7.  Técnicas e instrumentos de recoleccion de datos

Para la investigacion se empleo la técnica de observacion directa que consiste en
visualizar directamente el andlisis que se pretende investigar, y en contacto directo con las
variables propias del estudio, en lo que se refiere a los instrumentos para la recoleccion de datos,
estos estuvieron representados por los procesos para la caracterizacion y analisis de perfiles
genéticos mezcla, asi como por un formulario, el cual fue presentado a 05 profesionales expertos
en Genética Forense, con minimo grado de Magister, quienes validaron el instrumento.

Crespillo et al., (2012), refieren que para establecer el procedimiento de analisis de
perfiles genéticos mezcla se recomienda seguir “las indicaciones técnicas basicas referenciadas
por el NIST (National Institute of Standards and Technology, EEUU) a través de Butler (2006b),
las especificaciones de la Scientific Working Group on DNA Analysis Methods (SWGDAM,
2010), los estandares de la DNA Advisory Board (Board, 2000), asi como las recomendaciones
del Grupo de Trabajo de ADN de la European Network of Forensic Science Institutes (ENFSI,

2010), y las directrices marcadas por la UNE-EN ISO/IEC 17025:2017. En su punto 7.2 (p.12).

3.7.1. Técnica
El proceso para la recoleccion de los datos fue realizado a través de técnicas de
procesamiento genético molecular para la caracterizacion de los perfiles genéticos mezcla
comprendido en los siguientes procedimientos:
a. Obtencion de las muestras
Las muestras de este estudio, en el caso de muestras de referencia provenientes de
individuos varones y/o mujeres consistieron en gotas de sangre impregnadas en tarjeta FTA o
papel filtro, asi como muestras de evidencias forenses de violacion sexual, recibidas a nivel

nacional para establecer el estudio de homologacion. Dichas muestras de evidencias fueron
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solicitadas por autoridades como fiscalias o juzgados en un proceso judicial y autorizado por la
Subgerencia de UNBIMOG en el periodo 2019-2020.
b. Extraccion del ADN
Tarjetas FTA o Papel filtro: fueron purificadas con la solucion FTA Purification Reagent
(Whatman Inc.) y buffer TE (pH 8) segtin procedimiento interno LADN-G-006 Version: 03 de

UNBIMOG.

Las evidencias forenses de violencia sexual se realizaron mediante la extraccion del ADN
siguiendo las instrucciones del Kit de purificacion ChargeSwitch™ Forensic DNA de Invitrogen,
asi como el procedimiento interno del laboratorio LADN-G-020 Version: 03. EI ADN extraido
fue preservado a -20 °C.

c. Cuantificacion del ADN

La concentracion de ADN oOptima en las muestras se realiz6 mediante la cuantificacion
siguiendo las recomendaciones del kit de cuantificacion de ADN Quantifiler™ Trio, el cual es un
kit robusto que permite a los laboratorios forenses obtener simultaneamente una evaluacioén
cuantitativa y cualitativa del ADN humano total humano y ADN humano masculino en una tnica
reaccion de PCR en tiempo real. En un equipo 7500 FAST Real Time PCR. Fue consideradas las
concentraciones de las muestras entre 0.02 a 2 ng de ADN para la amplificacion del ADN
(Scientific, 2017).

La curva estandar de cuantificacion, se gener6 a través de diluciones seriadas para las 5
concentraciones estandar del kit, que van desde 50 ng/ml a 0,005 ng/ml que sirvieron para
extrapolar la concentracion de las muestras (ver tabla 1), para luego preparar el mix de reaccion

para la amplificacion del proceso de cuantificacion (tabla 2 y 3).



Tabla 3.

Dilucion seriada de estandares de Quantifiler™ Trio DNA

Concentracioén Factor de
Estandar (ng/ul) Volumenes dilucion
10 pL [100 ng/pL stock] + 10 pL

Std. 1 50.00 Quantifiler™ THP DNA dilution buffer 2X

Std. 2 5.00 10 uL [Std. 1] + 90 pL Quantifiler™ 10X
THP DNA dilution buffer

Std. 3 0.50 10 uL [Std. 2] + 90 pL Quantifiler™ 10X
THP DNA dilution buffer

Std. 4 0.05 10 uL [Std. 3] + 90 pL Quantifiler™ 10X
THP DNA dilution buffer

Std. 5 0.005 10 uL [Std. 4] + 90 pL Quantifiler™ 10X

THP DNA dilution buffer

Nota. Esta tabla muestra la preparacion de la bateria de diluciones del estandar de ADN del kit
de cuantificacion Quantifiler trio.
Fuente: Scientific, T. F. (2017)

Tabla 4.

Componentes del mix de reaccion PCR Quantifiler™ Trio DNA

Componente Volumen por reaccion
Quantifiler™ Trio Primer Mix 7,5 ul
Quantifiler™ THP PCR 12,5
Reaction Mix
Volumen total 10,0 ul

Nota. Esta tabla muestra, los componentes de reaccion por una reaccion, se debe
multiplicar por el nimero de reacciones a utilizar.
Fuente: Scientific, T. F. (2017)

Tabla S.
Protocolo de ciclado Quantifiler™ Trio DNA

Temperatura (°C) Tiempo N° de ciclos
95 2 min
95 9s 40
60 30s

Fuente: Scientific, T. F. (2017).
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d. Amplificacion del ADN

La amplificaciéon de las muestras se realizo mediante el procedimiento Reaccion en
Cadena de la Polimerasa (PCR) (Mullis et al, 1986).

Las muestras de referencia (Tarjetas FTA o papel filtro) fueron amplificadas siguiendo
las instrucciones del kit de amplificacion Investigator 24plex GO Kit de QIAGEN (Tabla$5). Las
muestras de ADN liquidas (ADN extraido de muestras forenses) fueron amplificadas siguiendo
las instrucciones del kit de amplificacion Investigator 24plex QS Kit de QIAGEN (Tabla 6).
Estos kits poseen 21 marcadores STRs y son tutiles para la amplificaciéon multiple de los locus
basicos del CODIS (THO1, D3S1358, vWA, D21S11, TPOX, D1S1656, D12S391, SE33,
D10S1248, D22S1045, D19S433, D8S1179, D2S1338, D2S441, D18S51, FGA, D16S539,
CSFI1PO, D13S317, D5S818 y D7S820) y amelogenina (determinacion del sexo).

Las muestras fueron amplificadas en los equipos termocicladores: Veriti® 96-Well Fast
Thermal Cycler de Applied Biosystems y Mastercycler® Nexus Thermal de Eppendorf cuyo mix
de reaccion y ciclo de amplificacion empleado se detalla en las tablas 6, 7 y 8.

Tabla 6.

Condiciones del mix de reaccion PCR (STRs autosomicos)

Componente Volumen por reaccion
Fast Reaction Mix 2.0 7,5 ul
Primer Mix 12,5
Volumen total 20,0 ul

Nota. Esta tabla muestra, los componentes por una reaccion, se debe multiplicar por el numero

de reacciones a utilizar.

Fuente: Qiagen (2021b)



18

Tabla 7.

Protocolo de ciclado Investigator 24plex GO para sangre en FTA y papel filtro

Temperatura (°C) Tiempo N° de ciclos
98 30s

64 40s 3

72 5s

96 10s

61 40s 22

72 5s

68 2 min -

60 2 min -

10 o -

Fuente: Qiagen (2021b)

Tabla 8.

Protocolo de ciclado Investigator 24plex QS para muestras de evidencias de asalto sexual

Temperatura (°C) Tiempo N° de ciclos
98 30s
64 55s 3
72 5s
96 10s
61 55s 27
72 5s
68 2 min -
60 2 min -
10 o0 -

Fuente: Qiagen (2021a)
e. Electroforesis capilar
La separacion y deteccion de los productos amplificados se realizé mediante
electroforesis capilar automatizada, en el equipo Analizador genético automatico ABI 3500xL,
para ello se utilizd el Polimero POP-4™ el cual es el soporte donde se separan los fragmentos.
Se prepard un mix con formamida y size estandar, las cantidades dependen del nimero de

muestras de acuerdo a la tabla 7:
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Tabla 9.

Mix de preparacion para la electroforesis capilar

Componente Cantidad
Formamida Hi Di 12 ul
Size Standar 0,5 ul de DNA size estandar 24 plex (BTO)

Fuente: Qiagen (2021a)

Se siguieron las recomendaciones post amplificacion del kit de amplificacion utilizado.
Los datos de las muestras (mediante cédigos de ADN), se ingresaron en el software Data
Collection del analizador 3500xL. La tipificacion se realizoé por comparacion mediante una
escalera alélica de referencia provista por los fabricantes de los kits. Una vez finalizada la corrida
en el equipo analizador se crearon los proyectos analiticos de perfiles genéticos, mediante el
software GenMapper ID-X, el cual es un software de genotipificacion automatizada de Applied
Biosystems.

A los perfiles genéticos obtenidos de las evidencias de asalto sexual se realiz6 los
siguientes procedimientos en el analisis de los perfiles genéticos:

1. Aplicacion de los umbrales generales de decision para la asignacion de alelos.

» Para el umbral Analitico (UA)

Cualquier pico que se encuentre por encima de dicho umbral se considera un alelo
verdadero (Budowle et al., 2009) y por debajo del umbral seria parte del ruido de fondo
(Butler, 2006), es asi que se verifico si los perfiles genéticos de las muestras se encontraron
por encima de los 50 RFU.

» Para el umbral estocastico (UE)
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Por encima de este valor de altura maxima, se puede asumir que no hay pérdida
alélica, en un alelo hermano de un heterocigoto; asi como los alelos individuales por encima
de este valor en muestras de una sola fuente son homocigotos. Gill et al., (2008 y 2009). Para
la investigacion se aplico un UE de 150 a 200 RFU. Butler (2006).

» Para el umbral de Stutter (US)

La banda stutter es una extra-banda muy usual y es causada por el resbalamiento de la
enzima Taq polimerasa durante la amplificacion multiplex, dichas bandas stutter tienen un
pico mas pequefio en relacion a la banda principal y estd por debajo del 15 % del area del
pico del alelo principal. Clayton et al., (1998). Por lo que se consider6 como banda stutter a
aquellos picos menores 10 a 15 % del alelo principal, donde por debajo de este valor se le
puede considerar como stutter.

» Para el umbral Balance de heterocigotos (UB)

Este término también denominado desequilibrio o equilibrio de heterocigotos, es la
diferencia en la proporcion de la altura de los alelos de un genotipo heterocigoto, donde
resulta de gran importancia en la categorizacion de un perfil mezcla. Se consider6 un

desbalance de < 60% entre las alturas de los picos heterocigotos. Butler & Gittelson (2015).

Altura alelo 1 (RFU)
PHR = x 100

Altura alelo 2 (RFU)

» Para el umbral “Proporcién de contribuyentes”
Para determinar este umbral se tomo en cuanto la proporcion en el area de las sumas
de las alturas (RFU) de los picos del componente minoritarios con respecto a la suma de

todos los picos que constituyen la muestra.
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Mx = Suma de alturas de alelos menores

Suma de todas las alturas alélicas

2. Identificacion de presencia de perfiles genéticos mezcla

- Presencia de mas de 02 alelos en los marcadores genéticos

- Se observa diferencia en las alturas (RFU) de los alelos heterocigotos menor al 60
% (en muestras con escaso ADN, no se cumple).

- Alelos stutters mayores al 10-15 % de altura (RFU).

- Cantidad de ADN, si el componente minoritario se encuentra por encima del
umbral analitico (UA).

3. Identificacion de extra-bandas

- Presencia de stutters: debajo del 10-15 % de RFU del alelo verdadero.

- Presencia de anomalias cromosémicas: trialelos.

- Presencia de N-bandas (N y N+1) debido a la adenilacion producida por la Taq
polimerasa que suele anadir una A al extremo 3°, cuando hay sobre amplificacion
de ADN, ocasionando la aparicion de picos con un nucledtido menos,
observandose como un pico partido.

- Descartar microvariantes

4. Identificacion de artefactos

- Presencia de picos pull ups: cuando un alelo verdadero es muy alto (RFU)
ocasionara la aparicion de un falso pico en otros paneles.

- Presencia de picos de corriente o spike: son muy delgados a comparacion de los
alelos verdaderos y se reflejan en otros paneles, se producen a consecuencia de

altos voltajes en la electroforesis.
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- Presencia de Dye blob, debido a la disociacion del flurocromo del primer y que
migran en la electroforesis capilar separados del cebador y del amplicon, sus
picos son mas ensanchados y bajos, generalmente fuera del bin.

- Presencia de alelos off-ladder (OL)

5. Identificacion de degradacion o inhibicion

- Presencia de desbalance de heterocigotos por diferencia en las alturas de los
alelos.

- Presencia de Perdida de alelos: no se observa uno de los alelos en los
heterocigotos.

- Presencia de desbalance entre los marcadores genéticos: en muestras degradadas
los alelos de los marcadores grandes se pierden.

6. Identificacion del nimero de individuos

- De 2 a4 alelos por marcador: 02 individuos

- De 5 a6 alelos por marcador: 03 individuos

- Mayor de 6 alelos: no se puede determinar el nimero de individuos

7. Combinacion de los genotipos

- Modelo combinatorio no restrictivo: Se contempla todas las posibilidades de
combinaciones genotipicas posibles segiin Clayton et al., (1998).

- Modelo combinatorio restrictivo: se contempla las posibilidades de
combinaciones mas probables segun Gill et al., (2006).

8. Identificacion de tipos de perfiles genéticos mezcla
- Tipo a: Mezclas con contribuyentes distinguibles.

- Tipo b: Mezclas con contribuyentes indistinguibles
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- Tipo c: Mezclas con efectos estocasticos y/o degradadas
9. Determinacién del Indice de Verosimilitud (LR)
- Ho = Hipdtesis del fiscal: el perfil genético del sospechoso contribuye en la
evidencia.
- Ha = Hipotesis de la defensa: el perfil genético del sospechoso no contribuye en la
evidencia.
10. Posibles resultados
- Inclusién: el o los perfiles de las muestras de referencia coinciden con el perfil
mezcla de la evidencia, por tanto, se debe realizar una valoracion estadistica.
- Exclusion: el o los perfiles de las muestras de referencia no coinciden con el perfil
mezcla de la evidencia.
- No concluyente: la informacion del perfil genético mezcla de la evidencia es

insuficiente (perfil parcial) para determinar una inclusion o exclusion.

3.7.2. Descripcion de instrumentos
Segtn Hernandez y Torres (2018, p267) “Toda medicion o instrumento de recoleccion de
datos cuantitativo debe reunir tres requisitos esenciales: confiabilidad, validez y objetividad”.
Para la elaboracion de la investigacion se utilizaron fichas que tuvieron como objetivo recopilar
datos para el analisis de los perfiles genéticos mezcla (variable 1) que luego fue aplicado en los
casos con evidencias de violencia sexual en mujeres peruanas (variable 2), ver anexo 2.
Los datos que fueron recolectados de las fichas de recoleccion de datos o instrumentos se
realizaron mediante el empleo de los siguientes equipos, reactivos € insumos:
A. Equipos

- Termociclador: Veriti® 96-Well Fast Thermal Cycler de Applied Biosystems



Analizador genético automatico ABI 3500xL de Applied Biosystems
Centrifuga 5415 D de Eppendorf

7500 FAST Real Time PCR de Applied Biosystems

Micropipetas mecanicas Gilson P10, P20, P100 y P1000.

Bafio maria

Vortex

. Reactivos

Kit de amplificacion Investigator 24plex QS Kit de QIAGEN
Kit de amplificacion Investigator 24plex GO Kit de QIAGEN
Reactivo de purificacion Whatman® FTA®

TE buffer (1X) grado biologia molecular

Kit de cuantificacion de ADN Quantifiler™ Trio de Applied Biosystems

Kit de extracciéon ChargeSwitch™ Forensic DNA de Invitrogen.

Size Standard v2.0 GeneScan™ 600 LIZ™ proporcionado por el kit de amplificacion.

Polimero POP-4™ para analizador genético 3500/3500xL.
Formamida Hi-Di™ de Applied Biosystems

Contenedor con buffer catodo para ABI 3500xL.
Contenedor con buffer &nodo para ABI 3500xL.

. Consumibles

Tarjetas FTA®, de Whatman™ con sobres.

Hisopos individuales estériles

Gasa estéril

Alcohol 70 %
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- Lancetas estériles

- Bisturis estériles

- Guantes de latex o nitrilo estériles

- Chaquetas manga larga con pufio

- Kit de cirujano (05 piezas)

- Gorros descartables tipo gusanito

- Mascarillas descartables

- Placas de 96 pocillos libre de DNAsas y RNAsas

- Tubos de 200 uL para PCR libre de DNAsas y RNAsas

- Tubos PCR de 1,5 uL libre de DNAsas y RNAsas

- Pelicula adhesiva 6ptica MicroAmp™

- Rack de separacion magnética MagnaRack™ de Invitrogen™
- Punteras para pipetas Gilson P10, P20, P100 y P1000.

- Septa para contenedor del buffer catodo para ABI 3500xL
- Septa para contenedor del buffer &nodo para ABI 3500xL

- Septa para placa de 96 pocillos para ABI 3500xL

3.7.3. Validacion
Descripcion del instrumento.

Para la validacion de instrumentos se elabor6 una ficha ver anexo 2, denominada:
analisis de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en evidencias forenses de violencia
sexual de mujeres peruanas, dirigido a 05 profesionales expertos en Genética forense, Biologia
Molecular y Criminalistica, a quienes se les remitié mediante correo electronico y de manera

personal: una carta de presentacion, la matriz de operacionalizacion de variables, el certificado
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de validez para la variable 1 y 2, que permitia analizar la pertinencia, relevancia y claridad
mediante items: MD, D, A, MA ver anexo 3, y el instrumento de recoleccion de datos para
ambas variables, asi mismo se indico lo siguiente:

Estimado colega, se desea conocer su opinion sobre el andlisis de los perfiles genéticos mezcla
para su aplicacion en evidencias forenses de violencia sexual. Por tanto, se le presenta la ficha de
investigacion titulada “ANALISIS DE PERFILES GENETICOS MEZCLA Y SU
APLICACION EN EVIDENCIAS FORENSES DE VIOLENCIA SEXUAL DE MUJERES

PERUANAS EN UNBIMOG 2019-2020".

3.7.4. Confiabilidad
Se realiz6 un estudio piloto en una muestra de 15 evidencias forenses de mujeres
peruanas por violencia sexual, correspondiente a casos judicializados para la homologacion
mediante la prueba de ADN. Con los resultados obtenidos se estimo6 la confiabilidad del
instrumento con el estadistico alfa de Cronbach. (Gonzalez y Pazmifio 2015), mediante el uso del
software IBM SPSS Statistics 26 ver anexo 4, donde la confiabilidad es altamente significativa

para los 25 items analizados.

3.8. Plan de procesamiento y analisis de datos
Se empled el programa Word 2016 para la redaccion textual de la investigacion, mientras
que, para la creacion de una base de datos de los resultados obtenidos con el equipo, asi como
para la elaboracion de las tablas y graficas mediante el programa Excel 2016.
La parte estadistica para el analisis de los items se realizé mediante la herramienta
estadistica IBM SPSS Statistics 26. Finalmente, la valoracion estadistica de los resultados de los
perfiles mezcla con las muestras de referencia a homologar en los casos de violacion sexual se

realizd mediante el programa LRmix Studio (Haned y de Jong, 2016).
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3.9. Aspectos éticos

La presente investigacion estd acorde a las disposiciones vigentes del comité de
investigacion del Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses y de la Universidad Particular
Norbert Wiener por el cual sélo se recolecto la data ya procesada de perfiles genéticos de
muestras evidencias de violencia sexual de mujeres peruanas que fueron parte de los
procesamientos rutinarios del laboratorio, en dichas muestras no se hizo uso de nombres ni algun
otro dato que manifieste la identidad de las personas a quienes pertenecen las muestras. Asi
mismo a los datos recolectados se aplico los instrumentos previamente validados y
suficientemente confiables siguiendo el procedimiento metodologico propuesto en el estudio
para alcanzar los objetivos trazados.

Asi mismo, las muestras que se tomaron en cuenta en este trabajo surgen como
requerimientos de casos de indole penal, para establecer homologacion genética en procesos
criminalisticos forenses por violacion sexual, por tanto, son requeridos por orden judicial y
autorizadas por la Sub Gerencia de UNBIMOG, para este estudio fueron codificadas (codigo
distinto al que se usa en el laboratorio) para preservar la identidad, manteniéndose en forma
andnima segun ley 29733 de proteccion de datos personales. Los datos del estudio solo fueron
utilizados exclusivamente para fines de este estudio.

No se utilizd un consentimiento informado por que no se realiz6é tomas de muestras a
individuos, la tesis se desarrollo en base a la data de perfiles genéticos obtenidos en el equipo
analizador genético ABI 3500 xLL como parte de los procesamientos rutinarios del laboratorio
UNBIMOG durante el 2019 al 2020.

La investigacion fue sometido al comité de ética de investigacion de la Universidad

Norbert Wiener siendo aprobada mediante Resolucion 1483-2022, asi mismo fue aprobada por
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el Comité de ética del Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses mediante informe N°
004-2022-MP-FN-OFGACAL-CEIL. El proyecto ademas fue aprobado por la Gerencia de
Garantia de la Calidad del IMLY CF mediante OFICIO N° 000141-2022-MP-FN-OFGACAL.
- Lainvestigacion es de mi autoria responsable, conflicto de intereses, mentoria, plagio y
publicacién responsable.

- Fue sometido al programa TURNITIN.
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CAPITULO IV: PRESENTACION Y DISCUSION DE LOS RESULTADOS

4.1. Resultados
El estudio consisti6 en el analisis de los perfiles genéticos de 141 muestras de evidencias
forenses de mujeres peruanas (agraviadas) por delitos de violencia sexual correspondientes a 36
casos de indole penal que fueron solicitados para el estudio de homologacion de ADN durante el
periodo 2019 al 2020 en la Unidad de Biologia Molecular y Genética del Instituto de Medicina
Legal y Ciencias Forenses. La edad de las muestras de las agraviadas oscila entre 4 a 39 afios de
edad, provenientes de los departamentos de Amazonas, Ancash, Apurimac, Arequipa, Ayacucho,
Cusco, Huanuco, Ica, Junin, Lima, Madre De Dios, Puno y Ucayali.
4.1.1. Analisis descriptivos de resultados
1) Perfiles genéticos mezcla
» Umbrales generales de perfiles genéticos

- Aplicacion de umbrales de referencia



Figura 4.

Umbral analitico de perfiles genéticos

== 50 RFU

m< 50 RFU

Interpretacion: E1 98 % del umbral analitico de los perfiles genéticos son alelos
verdaderos en todos los sets de marcadores genéticos analizados, porque superaron la
altura de 50 RFU, el 2 % no superaron dicho umbral, estos se trataban de perfiles
genéticos con algunos marcadores genéticos estocasticos (perfiles genéticos mezcla
parcial).

Figura 5.

Umbral estocastico de perfiles genéticos

=2>150-200 RFU

m< 150-200 RFU

25; 18%

116; 82%

Interpretacion: E1 82 % de los perfiles genéticos de las evidencias superaron el umbral
estocastico de perfiles genéticos en todos los marcadores genéticos analizados, es decir

no hubo pérdida alélica en esos perfiles mezcla, el 18 % de los perfiles mezclas de las

30
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evidencias no superaron dicho umbral en algunos marcadores genéticos siendo
corroborado por muestras del mismo extracto en duplicado por lo que se trataba de
perfiles genéticos degradados, con pérdida alélica, pero que no necesariamente eran

perfiles mezcla parciales.

Figura 6.

Stutter de perfiles genéticos

m>10-15 RFU

m<10-15 RFU

Interpretacion: E1 60 % de los perfiles genéticos mezcla serian alelos verdaderos y el 40
% se encuentran en la posicion stutters en algunos marcadores genéticos, lo cual dificulta
la interpretacion del perfil mezcla, por lo que se valora la presencia de las muestras de
referencia de agraviada y sospechoso (s), uso de duplicado, asi como el estudio del

cromosoma sexual Y en estos casos.
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Figura 7.

Balance de heterocigotos de perfiles genéticos

m>0,6 RFU

m<0,6 RFU

Interpretacion: Existe un 92 % de desbalance de heterocigotos, en algunos marcadores
genéticos donde las alturas de los picos alélicos de heterocigotos dieron valores menores
a 0,6 RFU, mientras que el 8 % en otros marcadores genéticos las alturas de los picos de
los alelos heterocigotos se encontraban en el umbral mayor o igual a 0,6%.

- Aplicacion de umbrales proporcion de contribuyentes

Figura 8.

Proporcion de contribuyentes de perfiles genéticos

100 Proporcion de
contribuyentes
B 0.001-0.009
Woo1-009

Mo

H° de perfiles

distinguibile no distinguible

Contribuyentes principales y secundarios
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Interpretacion: Para la proporcion de contribuyentes 0.1-1, 87 mostraron contribuyentes
principales y secundarios distinguibles, 25 no distinguibles, para la proporcién de
contribuyentes de 0.01-0.09, 19 distinguibles y 7 no distinguibles y para la proporciéon de
contribuyentes de 0.001-0.009, 1 distinguible y 2 no distinguible.

Interpretacion de perfiles genéticos mezcla

- Descartes de extra-bandas

Figura 9.

Descarte de extra-bandas: stutter, N-bandas, tri-alelos

m stutter

o utter, N-
56; 40% das

Interpretacion: E1 60 % de los perfiles genéticos presento solo picos stutters,
mientras que el 40 % presento picos stutters y N-bandas, siendo frecuentes en perfiles
genéticos sobre-amplificados (exceso de ADN), no se detectd tri-alelos confirmados,
donde las muestras de referencia con los cuales se comparo las evidencias no
presentaba dicha anomalia cromosdmica.

- Descarte de artefactos no especificos
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Figura 10.

Descarte de Artefactos

H presencia

mausencia

62; 44%
79; 56%

Interpretacion: De los perfiles genéticos analizados de las evidencias forenses el 56
% no presentaron artefactos en algunos marcadores genéticos analizados y el 44 % si

presentaron dichos artefactos.

Figura 11.
Artefactos: Pull-up, droping, dye blob, spikes, OL

100

H° perfiles genéticos

ausente blok pull ups pull ups, spikes spikes,
spikes, pull ups
hlaok
Artefactos

Interpretacion: Entre los artefactos observados en algunos marcadores genéticos de
los perfiles, 88 no presentd artefactos, 37 presento spikes, 6 tuvieron pull ups, sobre

todo en aquellos perfiles genéticos con exceso de ADN, 5 presentaron artefactos
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como pull ups, spikes, y dye-blob, 4 presentaron spikes y pull ups, y 1 presento dye-

blob.

- Evaluacion de contaminacion

Figura 12.

Descarte de contaminacion

m positivo amplifica
y negativo no
amplifica

m positivo y

133; 94% negativo no

amplifican

Interpretacion: E1 94 % de los controles positivos y negativos cumplieron con el

control de calidad como es; amplifica el control positivo y no amplifica el control

negativo, el 6 % de dichos controles no amplifico el control positivo, pero tampoco

amplifico el control negativo, por lo que se valor6 el hecho que el control negativo no

amplifique porque permite descartar contaminacion del mix PCR de amplificacion y

por ende resultados no fiables.

- Categorizacion genotipica de perfil mezcla

Tabla 10.

Combinacion genotipica y tipo de perfil genético mezcla

Tipo de mezcla

1-2 alelos Recuento

a: Mezclas c¢: Mezclas con
con efectos
contribuyent b: Mezclas con estocasticos
es contribuyentes ylo
distinguibles indistinguibles  degradadas Total
0 0 10 10




% dentro de Tipo 0,0%
de mezcla
Combinacién  3-4 alelos  Recuento 83
genotipica de % dentro de Tipo 90,2%
la mezcla de mezcla
5-6 alelos  Recuento 9
% dentro de Tipo 9,8%
de mezcla
>6 alelos  Recuento 0
% dentro de Tipo 0,0%
de mezcla
Total Recuento 92
% dentro de Tipo 100,0%
de mezcla

0,0% 62,5%
10 6
30,3% 37,5%
21 0
63,6% 0,0%
2 0

6,1% 0,0%
33 16
100,0% 100,0%

7,1%

99
70,2%

30
21,3%

2
1,4%

141
100,0%

Interpretacion: En las combinaciones genotipicas con 1-2 alelos podemos observar el
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62,5 % de mezclas tipo c: con efectos estocasticos y/o degradados, las combinaciones con

3-4 alelos presentan el 90.2 % mezclas tipo a: con contribuyentes distinguibles, en la

combinacion de 5-6 alelos el 63,6 % se observa mezclas tipo b con contribuidores no

distinguibles y en el caso de las combinaciones con mas de 6 alelos solo el 6,1 % se

observo mezclas tipo b: con contribuidores no distinguibles.

Tabla 11.

Asociacion de la combinacion genotipica de la mezcla y el tipo de mezcla

Significacion asintotica

Valor df (bilateral)
Chi-cuadrado de Pearson 136,786° ,000
Razén de verosimilitud 98,644 ,000
Asociacion lineal por lineal 1,749 ,186
N de casos validos 141

a. 6 casillas (50,0%) han esperado un recuento menor que 5. El recuento minimo

esperado es ,23.

Fuente programa SPSS version 26.
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Interpretacion: Existe una asociacion entre la combinacion genotipica del perfil genético
mezcla y el tipo de mezcla con una significancia asintotica bilateral de Chi cuadrado de
Pearson menor de 0,05.

Tabla 12.

Perfil estocastico, inhibido y/o degradado y tipo de perfil genético mezcla

Tipo_de perfil Mezcla*

Tipo a Tipo b Tipoc Total

Recuento 12 7 8 27

Perfil Presencia % dentro de 13,0% 21,2% 50,0% 19,1%
Estocastico, Tipo_Mezcla

Inhibicién y/o Recuento 80 26 8 114

Degradacién  Ausencia % dentro de 87,0% 78,8% 50,0%  80,9%
Tipo_Mezcla

Recuento 92 33 16 141

Total % dentro de 100,0% 100,0% 100,0% 100,0%
Tipo_Mezcla

*Tipos de perfil mezcla a: mezclas con contribuyentes distinguibles, b: mezclas con contribuyentes indistinguibles y ¢: mezclas con
efectos estocasticos y/o degradados.

Fuente programa SPSS version 26.

Interpretacion: En el perfil mezcla tipo a, el 87 % no presentaba perfiles estocasticos,
inhibidos y/o degradados y el 13 % si presentaba estos perfiles, en los perfiles mezcla
tipo b, el 78,8 % no presentaron perfiles estocasticos y el 21,2 % si presentaron dichos
perfiles, finalmente el perfil mezcla tipo c, el 50 % no presentaba perfiles estocasticos,
inhibidos y/o degradado mientras que el otro 50 % si lo presentaba.

Tabla 13.

Asociacion del Perfil estocdstico, inhibido y/o degradado y tipo de perfil genético mezcla

Significacion asintotica

Valor df (bilateral)
Chi-cuadrado de Pearson 12,1422 2 ,002
Razén de verosimilitud 10,188 2 ,006

Asociacion lineal por lineal 10,655 1 ,001
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N de casos validos 141

a. 1 casillas (16,7%) han esperado un recuento menor que 5. El recuento

minimo esperado es 3,06.

Fuente programa SPSS version 26.

Interpretacion: Existe una asociacion entre los perfiles genéticos que presentaron

problemas estocasticos, inhibidos o degradados y los tipos de perfiles mezcla (a, b y ¢)

con una significancia asintética bilateral de Chi cuadrado de Pearson menor de 0,05.

Figura 13.

Umbrales generales y casos segun el numero de agresor (es)

Multiples agresores -_

Agresor unico -_

0 20 40 60 80
N° de perfiles genéticos

mno cumple los umbrales  mcumple los umbrales

100

Interpretacion: De los casos con agresor unico 83 perfiles cumplen con los umbrales y 8

no cumple con los umbrales y de los casos con multiples agresores 45 cumplen con los

umbrales y 5 no cumple con los umbrales.



Figura 14.

Interpretacion de perfiles mezcla y casos segun el numero de agresor (es)

Interpretacion: Los perfiles mezcla fueron interpretables en 77 evidencias por agresor

90

N° de perfiles genéticos
= N w B n (@] ~ (]
o o o o o o o o

o

77

perfiles mezcla interpretables

10

perfiles mezcla no interpretables
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unico y 40 evidencias por multiples agresores, asi mismo no fueron interpretables en 14

evidencias por agresor unico y 10 evidencias por multiples agresores.

2) Evidencias forenses de violencia sexual

» Evidencias forenses de casos de violacion sexual de un solo agresor

Ubicacion
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Figura 15.

Ubicacion por departamento de las evidencias forenses y casos por el numero de agresor (es)
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Interpretacion: El mayor nimero de evidencias forense provinieron del departamento de
Puno con 28 evidencias en casos con agresor unico y 7 evidencias en multiples agresores,
seguido de Hudnuco con 18 evidencias en agresor Gnico y 8 evidencias en multiples
agresores, Cusco 9 evidencias en casos con agresor unico y 11 evidencias en multiples
agresores, Madre De Dios 6 evidencias en casos con agresor Unico y 8 evidencias en
multiples agresores, Lima y provincias con 7 evidencias en casos con agresor unico y 6
evidencias en multiples agresores, Ancash con 8 evidencias con agresor tnico, Apurimac
7 evidencias con multiples agresores, Arequipa 5 evidencias con agresor Unico, Junin con

4 evidencias con agresor unico, Ayacucho 3 evidencias con multiples agresores y Ucayali
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con 3 evidencias con agresor unico, Ica con 2 evidencias y Amazonas 01 evidencia con

agresor unico que fueron procesadas del 2019 al 2020 en UNBIMOG.

Edad

Tabla 14.

Edad agraviada y casos por el numero de agresor (es)

Edad Agraviada (s)

<10 10-14 15-18 >18 Total

Agresor Unico Recuento 17 13 22 39 91
% dentro de Edad 100,0% 81,3% 73,3% 50,0% 64,5%

Casos por el N° de Agraviada (s)
agresor (es) Multiples Recuento 0 3 8 39 50
agresores % dentro de Edad 0,0% 18,8% 26,7% 50,0% 35,5%

Agraviada (s)
Total Recuento 17 16 30 78 141
% dentro de Edad 100,0% 100,0% 100,0% 100,0% 100,0%

Agraviada (s)

Interpretacion: El 100 % de agraviadas menores de 10 afios correspondieron a los casos

por agresor unico, las agraviadas de 10 a 14 afios el 81,3 % correspondieron a casos por

agresor unico y el 18,8 % a casos por multiples agresores, las agraviadas de 15 a 18 afios

el 73,3 % correspondieron a casos por agresor unico y el 26,7 % a casos por multiples

agresores y las agraviadas mayores de 18 afios el 50 % correspondieron acasos por

agresor unico y el otro 50 % a casos por multiples agresores.
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Tabla 15.

Relacion edad agraviada y casos por el numero de agresor (es)

Significacion
Valor df asintética (bilateral)
Chi-cuadrado de Pearson 19,5112 3 ,000
Razén de verosimilitud 25,003 3 ,000
Asociacion lineal por lineal 18,850 1 ,000

N de casos validos 141
a. 0 casillas (0,0%) han esperado un recuento menor que 5. El recuento

minimo esperado es 5,67.

Interpretacion: Los casos con agresores Unicos se asocian con agraviadas mujeres
menores de 10 afios, mientras que los agresores multiples se asocian con agraviadas
mayores de 18 afos.

Tabla 16.

Edad agresor (es) y casos por el numero de agresor (es)

Edad Agresor (es)
14a17 18a35 36a64 Total
Agresor Unico Recuento 0 60 31 91
% dentro de Edad 0,0% 645% 775% 64,5%
Casos por el N° de Agresor (es)
agresor (es) Multiples Recuento 8 33 9 50
agresores % dentro de Edad 100,0% 355% 22,5% 355%
Agresor (es)
Total Recuento 8 93 40 141
% dentro de Edad 100,0% 100,0% 100,0% 100,0%

Agresor (es)

Interpretacion: E1 100 % de los casos por multiples agresores correspondieron a
agresores de 14 a 17 afos, los agresores de 18 a 35 afios el 64,5 % correspondieron a

casos por agresor Unico y el 35,5 % a casos por multiples agresores y los agresores de 36
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a 64 afios el 77,5 % correspondieron acasos por agresor unico y el otro 22,5 % a casos

por multiples agresores.

Tabla 17.

Relacion edad agresor(es) y casos por el numero de agresor (es)

Significacién asintotica

Valor df (bilateral)
Chi-cuadrado de Pearson 17,4962 2 ,000
Razén de verosimilitud 19,746 2 ,000
Asociacion lineal por lineal 11,403 1 ,001
N de casos validos 141

a. 1 casillas (16,7%) han esperado un recuento menor que 5. El recuento

minimo esperado es 2,84.

Interpretacion: Los agresores de 14 a 17 afios estan asociados a los casos por multiples
agresores y los agresores de 18 a 35 y de 36 a 64 estan asociados con los casos de agresor
unico.

Tipo de indicio biologico

Figura 16.

Indicio bioldgico y soporte de la muestra

40 Soporte de la
evidencia

M amina

M hisopo

M prenda intima

E otras prendas
ropa de cama

M otros

N* de evidencias

anal vaginal vulvar otro lugar
cuerpo de
agraviada

Indicio hioldgico
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Interpretacion: El indicio bioldgico con mayor frecuencia fue el contenido vaginal cuyos

soportes consistieron en 31 hisopos y 18 ldminas, seguido de otros fluidos biologicos

contenidos en 26 prendas intimas, 19 otros tipos de prendas y 12 otros tipos de soportes

(papel higiénico, preservativo etc), los indicios de contenido anal fueron 11 hisopos y 1

lamina, los indicios de tipo vulvar fueron 8 hisopos y 3 laminas.

Condiciones de las muestras

Tabla 18.

Preservacion de la muestra y soporte de la muestra

Soporte de la muestra

prenda otras ropa de
lamina hisopo intima prendas cama otros  Total
Recuento 22 57 26 15 4 7 131
bueno o, gentro de 100,0 100,0  100,0% 78,9% 80,0% 58,3% 92,9%
Preservacién de Soporte de la % %
la muestra muestra
Recuento 0 0 0 4 1 5 10
regular
g % dentro de 0,0% 0,0% 0,0% 21,1% 20,0% 41,7% 7,1%
Soporte de la
muestra
Recuento 22 57 26 19 5 12 141
% dentro de 100,0 100,0 100,0% 100,0% 100,0% 100,0 100,0
Total Soporte de la % % % %
muestra

El 100 % de los soportes: ldminas, hisopos y prendas intima se encontraban en estado

bueno de preservacion, los soportes de otras prendas el 78,9 % de se encontraban en

estado bueno y el 21,1 % en estado regular, los soportes ropa de cama el 80 % en estado

bueno y el 20 % en estado regular, en el caso de otros tipos de soportes (papel higiénico,

preservativos etc) el 58,3 % estuvieron en estado bueno y el 41,7 % en estado regular.
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Tabla 19.

Relacion preservacion de la muestra y soporte de la muestra

Significacién asintotica

Valor df (bilateral)
Chi-cuadrado de Pearson 36,6692 5 ,000
Razén de verosimilitud 31,335 5 ,000
Asociacion lineal por lineal 29,559 1 ,000
N de casos vélidos 141

a. 7 casillas (58,3%) han esperado un recuento menor que 5. El recuento minimo

esperado es ,35.

Interpretacion: Existe una relacion entre la preservacion de las evidencias y el soporte de

las evidencias con una significancia asintotica bilateral de Chi cuadrado de Pearson
menor de 0,05.

Figura 17.

Muestras de referencia de la agraviadas(s) y casos segun el numero de agresor(es)

Muestra
de
referencia
de
agraviada

O presente
B ausente

H? de evidencias

agresor unico multiples agresores

Casos segin el nro de agresor (es)

Interpretacion: La muestra de referencia de la agraviada estuvo presente en 26 casos con

agresor unico y 21 casos por multiples agresores, asimismo la muestra de referencia de la
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agraviada no estuvo presente en 65 casos por agresor unico y 29 casos por multiples

agresores, por lo que generalmente no se cuenta muchas veces con esta muestra de

referencia que es importante para la discriminacion de alelos en los perfiles genéticos

mezcla.

Tabla 20.

Cuantificacion de ADN autosomico y Cuantificacion del cromosoma Y

Cuantificacion ADN Cuantificacion
Autosoémico Cromosoma Y
Cuantificacion ADN Coeficiente de 1,000 ,619”
Autosémico correlacion
Tau_b de Sig. (bilateral) ,000
Kendall N 138 138
Cuantificacion Coeficiente de ,619™ 1,000
Cromosoma Y correlacion
Sig. (bilateral) ,000 .
N 138 138
Cuantificacion ADN Coeficiente de 1,000 ;7017
Autosomico correlacion
Rho de Sig. (bilateral) . ,000
Spearman N 138 138
Cuantificacion Coeficiente de , 7017 1,000
Cromosoma Y correlacion
Sig. (bilateral) ,000
N 138 138

**. La correlacion es significativa en el nivel 0,01 (bilateral).

Interpretacion: Existe una correlacion significativa entre la cuantificacion del ADN

autosoémico y la cuantificacion del ADN del Cromosoma-Y en las evidencias forenses. Es

decir, generalmente en los perfiles genéticos mezcla a la vez que en el proceso de

cuantificacion se obtiene ADN autoséomico humano, también se obtiene ADN del

Cromosoma-Y, el cual es exclusivo de individuos de sexo masculino y que se encuentra

presente en evidencias que corresponden a agraviadas por violencia sexual.



Tabla 21.

Cuantificacion de ADN autosomico y Cuantificacion del cromosoma Y

Significacion asintotica

Valor df (bilateral)
Chi-cuadrado de Pearson 14,7372 3 ,002
Razén de verosimilitud 13,197 3 ,004
N de casos validos 141

a. 4 casillas (50,0%) han esperado un recuento menor que 5. El recuento minimo

esperado es ,78.

Interpretacion: Existe una relacion entre la cuantificacion de ADN autosdémico y la
cuantificaciéon de ADN del Cromosoma sexual Y.

Figura 18.

Muestras criticas en el componente minoritario y cdlculo de verosimilitud
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Interpretacion: Los perfiles genéticos mezcla con baja cantidad de ADN en el
componente minoritario el 13,48 % dieron resultados concluyentes (inclusion y/o
exclusion), el 6,38 % dieron resultados no concluyentes, los resultados con los perfiles

mezcla con presencia de degradacion y/o inhibicion presentaron el 2,3 % tanto de

47
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resultados concluyentes y no concluyentes, en el caso de los perfiles mezcla sobre
amplificados el 3,55 % otorgaron resultados concluyentes y los perfiles mezcla idoneos el
65,25 % dieron resultados concluyentes y el 7,9 % resultados no concluyentes.

Tabla 22.

Asociacion muestras criticas en el componente minoritario y cdlculo de verosimilitud

Significacién asintotica

Valor df (bilateral)
Chi-cuadrado de Pearson 14,7372 3 ,002
Razén de verosimilitud 13,197 3 ,004
N de casos validos 141

a. 4 casillas (50,0%) han esperado un recuento menor que 5. El recuento

minimo esperado es ,78.

Existe una asociacion entre perfiles genéticos idoneos y resultados concluyentes
(inclusion y/o exclusion).

» Evidencias forenses de casos de violacion sexual por multiples agresores

Figura 19.

Parentesco biologico y casos segun el numero de agresor(es)

100 Parentesco

biclogico

80 Victima y
agresor
emparentados
Victima y
agresor no
emparentados
Agresores

= emparentados

60

40

H* de evidencias

20

agresor unico multiples
agresores

Casos seguin el N° de agresor (es)

Interpretacion: 87 evidencias por agresor unico la victima y el agresor se encuentran

emparentados, 4 evidencias por agresor unico la victima y el agresor no estan
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emparentados y 33 evidencias por multiples agresores tampoco se encuentran

emparentados y 17 evidencias por multiples agresores se encuentran emparentados.

Tabla 23.

Relacion parentesco biologico y casos segun el numero de agresor(es)

Significacion asintética

Valor df (bilateral)
Chi-cuadrado de Pearson 36,4612 2 ,000
Razén de verosimilitud 42,211 2 ,000
Asociacion lineal por lineal 33,635 1 ,000
N de casos validos 141

a. 2 casillas (33,3%) han esperado un recuento menor que 5. El recuento minimo

esperado es 1,42.

Interpretacion: Existe una asociacion entre los casos con agresor Unico y el parentesco

bioldgico de victima y agresor, asi como los casos de multiples agresores con el vinculo
biologico de agresores.

Figura 20.

Cdlculo de indice de verosimilitud y casos segun el numero de agresor(es)

60 Calculo de indice
de verosimilitud

MEinclusisn

M = xclusisn

M no concluyente

H° de evidencias

agresor unico multiples agresores

Casos segun el N° de agresor (es)

Interpretacion: El grafico muestra 53 evidencias con agresor unico y 32 evidencias con

multiples agresores son inclusiones, 25 evidencias con agresor Unico y 8 evidencias con
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multiples agresores son exclusiones y 13 evidencias con agresor unico y 10 evidencias
con multiples agresores fueron no concluyentes.

Tabla 24.

Cdlculo de indice de verosimilitud y comparacion con muestras de referencia

Calculo de indice de verosimilitud
no

inclusion exclusidon concluyente  Total

01 agresor Recuento 53 25 13 91
% dentro de Calculo de 62,4% 75,8% 56,5% 64,5%
indice de verosimilitud
Comparacion 02 agresores Recuento 15 2 4 21
con muestras % dentro de Calculo de 17,6% 6,1% 17,4% 14,9%
de referencia indice de verosimilitud
03 agresores Recuento 1 0 4 5
% dentro de Calculo de 1,2% 0,0% 17,4%  3,5%
indice de verosimilitud
mas de 03 Recuento 16 6 2 24
agresores % dentro de Calculo de 18,8% 18,2% 8,7% 17,0%
indice de verosimilitud
Total Recuento 85 33 23 141
% dentro de Calculo de 100,0% 100,0% 100,0% 100,0
indice de verosimilitud %

Interpretacion: El 62,4 % de los casos con 01 agresor, el 17,6 % de los casos con 02
agresores, 1,2 % de los casos con 03 agresores y el 18,8 % de los casos con més de 03
agresores dieron como resultados inclusion, el 75,8 % de los casos con 01 agresor, el 6,1
% de los casos con 02 agresores y el 18,2 % de los casos con mas de 03 agresores dieron
como resultados exclusion y el 56,5 % de los casos con 01 agresor, el 17,4 % de los casos
con 02 agresores, 17,4 % de los casos con 03 agresores y el 8,7 % de los casos con mas

de 03 agresores no otorgaron un resultado concluyente.
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Tabla 25.

Relacion calculo de indice de verosimilitud y comparacion con muestras de referencia

Significacion asintética

Valor df (bilateral)
Chi-cuadrado de Pearson 19,2672 6 ,004
Razén de verosimilitud 15,485 6 ,017
Asociacion lineal por lineal ,028 1 ,867
N de casos validos 141

a. 6 casillas (50,0%) han esperado un recuento menor que 5. El recuento

minimo esperado es ,82.

Interpretacion: Existe una asociacion entre los casos con 01 agresor y los resultados

concluyentes como inclusion y exclusion.

Figura 21.

Resultados de indice de verosimilitud y casos segun el numero de agresor(es).
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Interpretacion: Las evidencias concluyentes fueron 78 para casos con agresor unico y
41 para casos con multiples agresores, los casos no concluyentes fueron 13 para casos

con agresor unico y 9 para casos con multiples agresores.
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4.1.2. Prueba de hipotesis.

Hipétesis General: Se cumple con los criterios de andlisis de perfiles genéticos mezcla, en las
evidencias forenses de violencia sexual de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular

y Genética de Lima; 2019-2020.

e Hipotesis estadistica
Ho: No se cumple con los criterios de analisis de perfiles genéticos mezcla, en las
evidencias forenses de violencia sexual.
Hji: se cumple con los criterios de analisis de perfiles genéticos mezcla, en las evidencias
forenses de violencia sexual.
e Nivel de significancia: a = 0.05
Decision: si P > a, se acepta la Ho.
Sip < a: Se rechaza la Ho

e Prueba estadistica

Prop. Prop. de Significacion
Categoria N observada prueba exacta (bilateral)
Grupo 1 no cumple los 28 ,20 ,50 ,000
criterios de criterios
interpretacion Grupo 2 cumple los criterios 113 ,80
Total 141 1,00

e Conclusion: el p-valor del contraste (Significancia exacta (bilateral) es 0,000 por lo que
se debe rechazar la Ho. Por tanto, se cumple con los criterios de analisis de perfiles

genéticos mezcla, en las evidencias forenses de violencia sexual.
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Hipatesis especifica 1: Se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el analisis de

perfiles genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual de un solo

agresor de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-2020.

e Hipotesis estadistica

Ho: No Se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el andlisis de perfiles

genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual de un solo

agresor de mujeres peruanas.

Hi: Se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el analisis de perfiles

genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual de un solo

agresor de mujeres peruanas.

e Nivel de significancia: a = 0.05

Decision: si P > a, se acepta la Ho.

Si p < a: Se rechaza la Ho

e Prueba estadistica

Prop. Prop. de Significacion
Categoria observada prueba exacta (bilateral)
umbrales en Grupo 1 No cumple con 83 ,91 ,50 ,000
casos con los umbrales
agresor unico generales
Grupo 2 Cumple con los 8 ,09
umbrales
generales
Total 91 1,00

Conclusion: el p-valor del contraste (Significancia exacta (bilateral) es 0,000 por lo que se debe

rechazar la Ho. Por tanto, se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el analisis de
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perfiles genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual de un solo

agresor de mujeres peruanas.

Hipétesis especifica 2: Se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el anélisis de

perfiles genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual por

multiples agresores de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-

2020.

e Hipotesis estadistica

Ho: No Se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el andlisis de perfiles

genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual por

multiples agresores de mujeres peruanas.

Hi: Se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el analisis de perfiles

genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual por

multiples agresores de mujeres peruanas.

e Nivel de significancia: a = 0.05

Decision: si P > a, se acepta la Ho.

Sip < a: Se rechaza la Ho

e Prueba estadistica

Prop. Prop. de Significacion exacta
Categoria observada prueba (bilateral)
Grupo 1 No cumple con 45 ,90 ,50 ,000
Umbrales en los umbrales
casos con generales
multiples Grupo 2  Cumple con los 5 ,10
agresores umbrales
generales
Total 50 1,00




55

Conclusion: el p-valor del contraste (Significancia exacta (bilateral) es 0,000 por lo que se debe
rechazar la Ho. Por tanto, se cumple con la aplicacion de los umbrales generales en el anélisis de
perfiles genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual de

multiples agresores de mujeres peruanas.

Hipétesis especifica 3: Es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion
en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de mujeres

peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-2020.

e Hipotesis estadistica
Ho: NO es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en
evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de mujeres
peruanas.
Hi: Es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en
evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de mujeres
peruanas.

e Nivel de significancia: a = 0.05
Decision: si P > a, se acepta la Ho.

Si p < a: Se rechaza la Ho

e Prueba estadistica

Prop. Prop. de Significacion exacta
Categoria N observada prueba (bilateral)
Grupo 1 No son 14 ,15 ,50 ,000
Interpretacion interpretables
de perfiles los perfiles

mezcla mezcla
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Grupo 2 Son 77 ,85
interpretables
los perfiles
mezcla

Total 91 1,00

Conclusion: el p-valor del contraste (Significancia exacta (bilateral) es 0,000 por lo que se debe
rechazar la Ho. Por tanto, es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su
aplicacion en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de

mujeres peruanas.

Hipatesis especifica 4: Es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion
en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por multiples agresores de mujeres

peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética; 2019-2020.

e Hipotesis estadistica
Ho: NO es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en
evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por multiples agresores de
mujeres peruanas.
Hi: Es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su aplicacion en
evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por multiples agresores de
mujeres peruanas.

e Nivel de significancia: o = 0.05
Decision: si P > a, se acepta la Ho.

Sip <a: Se rechaza la Ho

e Prueba estadistica
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Prop. Prop. de Significaciéon exacta
Categoria N observada prueba (bilateral)
Grupo 1 No son 40 ,80 ,50 ,000

Interpretacion interpretables

de perfiles los perfiles
mezcla mezcla
Grupo 2 Son 10 ,20
interpretables
los perfiles
mezcla
Total 50 1,00

Conclusion: el p-valor del contraste (Significancia exacta (bilateral) es 0,000 por lo que se debe
rechazar la Ho. Por tanto, es clara la interpretacion de perfiles genéticos mezcla para su
aplicacion en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por multiples agresores de

mujeres peruanas.

4.1.3. Discusion de resultados

La interpretacion de los perfiles genéticos en UNBIMOG se realiza a criterio del analista,
quien a su vez se apoya de los criterios internacionales de la comunidad cientifica para establecer
los umbrales generales de interpretacion, por lo que el anélisis se realiza de manera cualitativa,
mas no cuantitativa debido a la falta de presupuesto, para lo cual los peritos debemos aseguramos
con usar controles en los procesos de extraccion, cuantificacion y amplificacion, asi mismo las
evidencias se trabajan por duplicado y empleamos el cromosoma sexual Y, basicamente para
excluir e incluir en casos no exista algun otro involucrado familiar del perpetrador. Asi mismo,
al igual que los participantes del ejercicio colaborativo GHEP-ISFG (Crespillo et al., 2014)
donde de los paises latinoamericanos que participaron el Peru no fue participe, en UNBIMOG,

también se tiene dificultad para discriminar los picos detectados en posicion stutter en los
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perfiles mezcla y més atn cuando no poseemos umbrales validados internamente, también nos
ceflimos a aplicar un umbral analitico igual o mayor de 50 RFU para todos los marcadores
genéticos utilizados, no obstante deberiamos realizar una validacion interna de los umbrales de
analisis de perfiles genéticos mezcla.

Al existir una relacion entre la cuantificacion de marcadores STR autosomico y
marcadores del Cromosoma Y, su presencia hizo mas factible ayudarse con este sistema cuando
se tiene agresores multiples, perfiles complicados coincidiendo con lo sefialado por Purps, et al.,
(2015), por lo que es una gran variable en la interpretacion de perfiles mezcla.

De los 21 marcadores utilizados de acuerdo al kit de amplificacion investigator 24 plex
QS para la amplificacion de las evidencias de violacion sexual se observa que al igual que
Kraemer, et al., (2017), el kit es robusto para la obtencion de perfiles mezcla, no obstante no
hemos realizado una validacion interna de dicho kit en UNBIMOG, debido a que las autoridades
indicaban que se requeria un presupuesto para dicho proceso, esto evidencia el desconocimiento
de las autoridades de la importancia de la validacion interna de perfiles genéticos, esta
problematica es comtin en muchos laboratorios de Latinoamérica segun Zelaya, et al., (2017)
debido a que la interpretacion de perfiles mezcla es un tema que requiere reforzamiento de
criterios y al igual que en Peru se interpreta de acuerdo a los resultados del electroferograma
(perfiles genéticos) y el LR del calculo de comparacion entre las evidencias y las muestras
indubitadas. No obstante, el Perti debera adecuarse a realizar procesos de validacion de los kits
que utiliza debido a que existe a nivel mundial un aumento a la tendencia de validar los analisis
de perfiles mezcla como se indica en Barrio, et al., (2018).

En este estudio existe una relacion entre la buena preservacion de las evidencias con los

tipos de soporte que la contengan siendo los mejores soportes en los casos de violencia sexual:



59

las laminas, hisopos y prendas intimas por lo que en un buen estado de las muestras se obtendra
perfiles genéticos 6ptimos, tal como afirma Valdés (2019).

Segtn Dembinski, et al., (2018) la asignacion del numero de contribuyentes es esencial
para interpretar eficazmente los perfiles de ADN, donde la tendencia general acerca de la
precision del nimero de contribuidores en el perfil mezcla es més dificil a medida que aumenta
el namero de contribuyentes, e incluso en el nimero de marcadores por lo que la discriminacién
de mezclas de cuatro, cinco y seis personas es compleja, en este estudio se encontr6 una
asociacion entre una combinacion genotipica de 5 a 6 alelos y mayor de 6 alelos con las mezclas
tipo b: mezclas con contribuyentes indistinguibles, es decir esto dificulta la interpretacion de
perfiles mezcla.

El 84 % de las evidencias forenses analizadas mediante el analisis de perfiles mezcla
dieron resultados concluyentes es decir inclusiones y/o exclusiones, los cuales son de gran
utilidad para la administracion de justicia por lo que se concuerda con Palomino (2018) que
indica que las pericias de ADN, influyen en la investigacion de los delitos de violacion sexual,
donde ademas se determina la culpabilidad o inculpabilidad de los involucrados como asegura
Avellaneda (2018).

La deteccion del Cromosoma sexual Y durante el proceso de cuantificacion, en las
evidencias biologicas que pertenecen a mujeres peruanas, asegura la sensibilidad y especificidad
de las técnicas de biologia forense: microscopia y bioquimica en el reconocimiento de
espermatozoides como asegura Garcia (2019) y que es de gran utilidad en la resolucién de casos
de violencia sexual, porque nos indica que existe un componente masculino en la muestra, Asi

mismo no debe pasar mucho tiempo en la colecta de dichas muestras segin Martinez (2018).
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Los célculos de verosimilitud de los resultados de inclusion fueron realizados con
frecuencias alélicas peruana, si bien es cierto existe diferencias significativas entre la base
poblacional peruana e hispana segiin Delgado (2019), no obstante, dicha diferencia entre las
poblaciones seria de mayor impacto en los calculos de vinculo bioldgico y no ha sido
demostrado en calculos de homologacion genética con evidencias biologicas de asalto sexual.

Gutiérrez (2020), indica que la presencia de inhibidores es la causante de la no
amplificacion en muestras con ADN critico, y la degradacion en muestras bioldgicas ocasionan
la obtencion de perfiles genéticos parciales, en este estudio se determin6 que hay una relacion de

perfiles mezcla idoéneos y la obtencion de resultados concluyentes (exclusion y/o exclusion).



61

CAPITULO V: CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES

5.1. Conclusiones

1.

Los perfiles genéticos mezcla obtenidos de las evidencias forenses de violencia
sexual de mujeres peruanas, en la Unidad de Biologia Molecular y Genética;
2019-2020 cumplen con los criterios de interpretacion general del analisis de
perfiles genéticos como fue: aprobar los umbrales generales de recomendacion
por la comunidad cientifica: donde el 98 % superaron el umbral analitico de 50
RFU, el 82 % superaron el umbral estocastico de > 150-200 RFU, el 60 %
superaron el umbral stutter < 10-15 RFU, el 92 % presentaron desbalance de
heterocigotos < 0,6 RFU. La proporcion de contribuyentes de 0.1-1 fue
distinguible el 62 % y no distinguible el 18 %, la proporcion 0.01-0.09 fue
distinguible el 13 % y no distinguible el 5 %, la proporcion 0.001-0.009 fue
distinguible el 0.7 % y no distinguible el 1 %. Se descartd extra-bandas; donde el
60 % eran bandas stutter y el 40 % bandas stutter y N-bandas, los artefactos; se
presentaron en un 44 % como son Pull up, droping, dye blob y spikes, en cuanto a
la evaluacion de contaminacion en el 94 % el positivo amplifica y el negativo no
amplifica, y existe una asociacion significativa entre los perfiles estocasticos,
degradados y/o inhibidos y los tipos de perfiles mezcla.

En los casos penales de un solo agresor si cumple con la aplicacion de umbrales

generales de recomendacion cientifica. El departamento de Puno es el que remitid
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el mayor numero de evidencias seguido por Huanuco y Cusco. El agresor tnico
esta asociado con agraviadas mujeres menores de 10 afios, asi como con los
agresores de 18 a 64 anos, asi mismo estuvieron presente 26 muestras de
referencia de la agraviada y 65 no estuvieron presente.

En los casos penales por multiples agresores si cumple con la aplicacion de
umbrales generales de recomendacion cientifica. El departamento de Cusco es el
que remitio el mayor niimero de evidencias seguido por Huanuco, Madre de Dios,
Puno y Apurimac. Los multiples agresores estan asociados con agraviadas
mujeres mayores de 18 afios, asi como con los agresores de 14 a 17 afios, asi
mismo estuvieron presente 21 muestras de referencia de la agraviada y 29 no
estuvieron presente esto ocasiond mayor dificultad en la interpretacion.

Los perfiles genéticos mezcla fueron interpretables en casos penales de un solo
agresor, es decir en dichas evidencias fue posible descartar extra-bandas,
artefactos, no contaminacion, establecer la combinacion genotipica, perfiles con
efectos estocasticos, degradados y/o inhibidos, asi como reconocer los tipos de
perfiles mezcla, existe una asociacion entre el agresor y el parentesco bioldgico de
la victima, ademas estos casos estan relacionados con los resultados concluyentes
como son inclusién y exclusion. Los casos concluyentes fueron 78 evidencias y
los casos no concluyentes fueron 13 evidencias.

Los perfiles genéticos mezcla fueron interpretables en casos penales de multiples
agresores es decir es posible descartar extra-bandas, artefactos, no contaminacion,
establecer la combinacion genotipica, perfiles con efectos estocésticos,

degradados y/o inhibidos, asi como reconocer los tipos de perfiles mezcla, y
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existe una asociacion entre los multiples agresores y el vinculo biologico de los
agresores. Los casos concluyentes fueron 41 evidencias y los casos no

concluyentes 9 evidencias.

5.2. Recomendaciones

1.

Es necesario que la Unidad de Biologia Molecular y Genética del Instituto de
Medicina Legal y Ciencias Forenses, realice la validacion interna de los umbrales
de referencia: umbral analitico, umbral estocastico, umbral stutter, umbral
desbalance de heterocigotos para cada uno de los kits de marcadores genéticos
STRs autosdémicos que utilice el laboratorio, para poder realizar la interpretacion
adecuada de los perfiles mezcla acorde a las condiciones del laboratorio para su
valoracion de las mismas y estar acorde con la estandarizacion de laboratorios a
nivel internacional.

Se debe tener a consideracion la amplificacion por duplicado de extractos de
ADN de las evidencias forenses de asalto sexual, uso de los controles positivo y
negativo para asegurar la no contaminacion de las evidencias y el uso de
marcadores del Cromosoma sexual Y, basicamente para asegurar las exclusiones.
Las Unidades Médico Legal que apoyan con las pruebas preliminares de Biologia
Forense y remiten las evidencias para la prueba de homologacién de ADN, deben
procurar remitir también la muestra de referencia de la agraviada, lo cual es de
gran importancia para discriminar los alelos de la misma en los perfiles mezcla.
Se debe implementar una base de perfiles genéticos de sospechosos de violencia

sexual, evidencias forenses de asalto sexual, asi como de los perfiles genéticos de



los colaboradores que toman muestras, procesan y remiten las evidencias en

Biologia Forense a la UNBIMOG.
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Titulo de la investigacion: Analisis De Perfiles Genéticos Mezcla Y Su Aplicacion En Evidencias Forenses De
Violencia Sexual De Mujeres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020.

Formulacion del Objetivos Hipotesis Variables Disefio
problema metodoldgico
Problema general Objetivo general Hipotesis V1. Anélisis de perfiles - Tipo de
genéticos mezcla investigacion
(Se cumple con los Aplicar criterios de Se cumple con los
criterios de analisis de interpretacion del analisis criterios de andlisis de Dimensiones: Aplicada,
perfiles genéticos mezcla, de  perfiles  genéticos perfiles genéticos mezcla, Transversal y
en las evidencias forenses mezcla, en evidencias en las evidencias forenses Aplicacion de  los descriptiva
de violencia sexual de forenses de violencia de violencia sexual de umbrales generales de
mujeres peruanas, en la sexual de mujeres mujeres peruanas, en la andlisis de perfiles -Disefo de
Unidad de Biologia peruanas, en la Unidad de Unidad de  Biologia genéticos mezcla. investigacion
Molecular y Genética de Biologia  Molecular y Molecular y Genética de
Lima; 2019-2020? Genética; 2019-2020. Lima; 2019-2020. Interpretacion de los No experimental.
perfiles genéticos
Problemas especificos Objetivos especificos Hipdtesis especificas mezcla El disefio especifico

(Se cumple con la
aplicacion de los
umbrales generales en el
analisis de  perfiles
genéticos mezcla en
evidencias forenses en
casos penales de

violencia sexual de un
solo agresor de mujeres

Aplicar  los  umbrales
generales en el andlisis de
perfiles genéticos mezcla
para su aplicaciéon en
evidencias forenses de
violencia sexual en casos
penales de un solo agresor
de mujeres peruanas, en la
Unidad de  Biologia

Se cumple con la
aplicacion de los
umbrales generales en el
analisis de  perfiles
genéticos mezcla en
evidencias forenses en
casos penales de

violencia sexual de un
solo agresor de mujeres

V2. Evidencias forenses
de violencia sexual

Dimensiones:

Casos penales con
evidencias forenses de

es;

Donde:
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peruanas, en la Unidad de
Biologia Molecular y
Genética; 2019-20207?

(Se cumple con la
aplicacion de los
umbrales generales en el
analisis de  perfiles
genéticos mezcla para su
aplicacion en evidencias
forenses de violencia
sexual en casos penales
por multiples agresores
de mujeres peruanas, en
la Unidad de Biologia
Molecular y Genética;
2019-2020?

(Es clara la interpretacion
de perfiles genéticos
mezcla para su aplicacion
en evidencias forenses de
violencia sexual en casos
penales de un solo agresor
de mujeres peruanas, en
la Unidad de Biologia
Molecular y Genética,
2019-2020?

(Es clara la interpretacion
de perfiles genéticos

Molecular 'y Genética,
2019-2020.
Aplicar los  umbrales

generales en el andlisis de
perfiles genéticos mezcla
para su aplicaciéon en
evidencias forenses de
violencia sexual en casos
penales por  multiples
agresores de  mujeres
peruanas, en la Unidad de
Biologia  Molecular vy
Genética; 2019-2020.

Interpretar los  perfiles
genéticos mezcla para su
aplicaciéon en evidencias
forenses de  violencia
sexual en casos penales de
un solo agresor de mujeres
peruanas, en la Unidad de
Biologia  Molecular vy
Genética; 2019-2020.

Interpretar los  perfiles
genéticos mezcla para su
aplicacion en evidencias

peruanas, en la Unidad de
Biologia Molecular y
Genética; 2019-2020.

Se cumple con la
aplicacion de los
umbrales generales en el
analisis de  perfiles
genéticos mezcla para su
aplicacion en evidencias
forenses de violencia
sexual en casos penales
por multiples agresores
de mujeres peruanas, en
la Unidad de Biologia
Molecular y Genética;
2019-2020.

Es clara la interpretacion
de perfiles genéticos
mezcla para su aplicacion
en evidencias forenses de
violencia sexual en casos
penales de un solo agresor
de mujeres peruanas, en
la Unidad de Biologia
Molecular y Genética;
2019-2020.

Es clara la interpretacion
de perfiles genéticos

violencia sexual de un
solo agresor.

Casos penales con
evidencias forenses de
violencia sexual por
multiples agresores.

M =
forenses
Observacion de V1=
Perfiles  genéticos
mezcla.

Observacion de V2 =
Evidencias forenses
de violencia sexual.

Evidencias

-Poblacion

1200 evidencias
forenses de violacion
sexual de mujeres
peruanas son
remitidas a la
Unidad de Biologia
Molecular y
Genética, durante los
afios 2020 y 2021.

-Muestra

Se estudio 141
evidencias forenses
de victimas peruanas
de agresion sexual
que fueron remitidas
a la Unidad de
Biologia Molecular
y Genética durante
los anos 2020 vy
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mezcla para su aplicacion
en evidencias forenses de
violencia sexual en casos
penales por multiples
agresores de mujeres
peruanas, en la Unidad de
Biologia Molecular vy
Genética; 2019-2020?

forenses de  violencia
sexual en casos penales por
multiples agresores de
mujeres peruanas, en la
Unidad de Biologia
Molecular y  Genética;
2019-2020.

mezcla para su aplicacion
en evidencias forenses de
violencia sexual en casos
penales por multiples
agresores de mujeres
peruanas, en la Unidad de
Biologia Molecular vy
Genética; 2019-2020.

2021, que cumplen
con los criterios de
inclusion 'y de
exclusion. El
muestreo serd no
probabilistico  por
muestreo de juicio.




Anexo 2. Instrumento de recoleccion de los datos

ANALISIS DE PERFILES GENETICOS MEZCLA Y SU APLICACION EN EVIDENCIAS FORENSES DE

VIOLENCIA SEXUAL DE MUJERES PERUANAS EN UNBIMOG 2019-2020

La presente ficha tiene como objetivo recopilar datos para el analisis de los perfiles genéticos

Variable 1. Perfiles genéticos mezcla

mezcla para ser aplicado en los casos con evidencias de violencia sexual en mujeres peruanas.

N° ITEMS

1. Umbral Analitico (UA)

A = 50 (alelo) B < 50 (no alelo)

2. Umbral Estocastico (UE)

A > 150 — 200 RFUs (sin pérdida B <150 — 200 RFUs (con pérdida alélica)

alélica)

3. Umbral Stutter (US)

A 210 a 15 % (alelo) B <10 a 15 % (Stutter)

4, Umbral de desbalance de Heterocigotos (Hb)

A >0,6 B <0,6

5. Proporcion de contribuyentes

A 0.001-0.009 B 0.01-0.09 C 0.1-1

Contribuyentes principales y secundarios

A Distinguible B No distinguible

7. Extrabandas: Stutter, trialelos, N bandas, pull ups

A Presencia B Ausencia

8. Artefactos: pull-up, droping, dye-blob, spikes

A Presencia B Ausencia

9. Evaluacién de contaminacion: Controles positivo y negativo

A positvo  amplifica vy B positivo y negativo no Cc positvo  y  negativo

negativo no amplifica amplifican amplifican

10. Combinacion genotipica de los componentes de la mezcla

A 1-2 alelos B 3-4 C 5-6 alelos D >6 alelos

alelos
1. Perfiles con efectos estocasticos, degradacién y/o inhibicion
A Presencia B Ausencia
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12.

Tipos de perfiles genéticos mezcla

con

Tipo a:
contribuyentes
distinguibles

Mezclas

B Tipo b: Mezclas con
contribuyentes

indistinguibles

c Tipo ¢

degradadas

efectos estocasticos y/o

Mezclas con

ANALISIS DE PERFILES GENETICOS MEZCLA Y SU APLICACION EN EVIDENCIAS FORENSES
DE VIOLENCIA SEXUAL DE MUJERES PERUANAS EN UNBIMOG 2019-2020

Variable 2. Evidencias forenses de violencia sexual.
La presente ficha tiene como objetivo recopilar datos para el analisis de los perfiles genéticos
mezcla para ser aplicado en los casos con evidencias de violencia sexual en mujeres peruanas.

N° ITEMS
13 Ubicacion
A LIMA 'y B NORTE C CENTRO D SUR
provincias Peruano peruano peruano
14 Edad agraviada (s)
A <10 B 10a17 C 18a25 D >25
15 Edad Agresor (es)
A <18 B 18 a C 31a60 D >60
30
16 Tipo de indicio bioldgico
otro lugar de
. cuerpo de
A anal B vaginal C vulva D agraviada E otros
r
17 Soporte que contiene la muestra
Otras Ropa
de
A lamina | B | hisopo C Prenda| D prendas E cam F otros
intima a
18 Preservacion de las muestras
Bueno: Cumple con Regular: Cumple
la norma de en parte con la Malo: No cumple con la
bioseguridad de norma de norma de bioseguridad de
A preservacion Yy B bioseguridad de C preservacion y emba|aje
embalaje. preservacion y
embalaje.
19 Muestra de referencia de la agraviada
A Presente B Ausente
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20 Cuantificacién ADN autosémico (ng)
0.002 a 0.02a (o 0.6a2 D 3a10 E >10
0.01 0.5
21 Cuantificaciéon Cromosoma Y (ng)
0.002 a 0.02 a C 06a2 D 3a10 E >10
0.01 0.5
22 Muestras criticas en el componente minoritario
Baja Sobre-
cantidad R amplific ,
ADN degra C inhibidas D ado E ninguna
daci6
n
23 Parentesco biolégico
A Victima y Victimay agresor| C Agresores D Agresores no
agresor no emparentados emparentados emparentados
emparentados
24 Comparaciéon con muestra de referencia
A 01 Agresor 02 C 03 Agresores D Mas de 3 Agresores
Agresore
s
25 Calculo del indice de Verosimilitud
Inclusion B Exclusién C No concluyente




Anexo 3. Validez del instrumento

Experto 1
Experto 2
Experto 3
Experto 4
Experto 5
suma
Vaiken

X
DE

Experto 1
Experto 2
Experto 3
Experto 4
Experto 5
suma
Vaiken

X
DE

Validez basado en el contenido a través de la V de Aiken
PERTINENCIA
Pl p2 p3 p4 p5 p6 p7 p8 p9 pl0 pll pl2 pl13 pi4 p15

3

w W w w w
w w w w
w W w w w
w W w w w
w W w w w
w W w w w
w W w w w
w W w w w
w W w w w
w W w w

3
15 15 15 15 15 15 15 15 15 15

3

w w w w

15

0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8

0.83333
1.1E-16

Todas las preguntas son muy pertinentes

pl p2 p3 pd p5 p6 p7 p8 p9 pl0 pll

3

w w w w w
w w w w
w W w w w
w w w w w
w w w w w
w W w w w
w W w w w
w W w w w
w w w w w
w w w w

3
15 15 15 15 15 15 15 15 15 15

w w w w w

15

3

w W w w

15

3

w w w w

15

3

w W w w

15

0.8 0.8 0.8

RELEVANCIA
pl2 p13 pl4

3

w w w w

15

3

w w w w

15

w W w w w

15

w W w w w

15
0.8

p15

w w w w w

15

p16 pl7 pl8 p19 p20 p21 p22 p23 p24 p25

3

w w w w

15

3

w W w w

15

0.8 0.8

p16 p17

w w w w

15

w W w w w

15

3

w W w w

15

p18

w W w w w

15

3

w w w w

15
0.8

p19

w w w w w

15

3

w W w w

15

p20

w W w w w

15

3

w w w w

15
0.8

p21

w w w w w

15

3

w w w w

15
0.8

p22

w w w w w

15

3

w W w w

15

p23

w W w w w

15

3

w w w w

15
0.8

p24

w w w w w

15

w w w w w

15

p25

w w w w w

15

0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8

0.83333
1.1E-16
Las preguntas son muy relevantes
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MD =0
D=1

MA =3




Experto 1 3 3
Experto 2 2 2
Experto 3 3 3
Experto 4 3 3
Experto 5 3 3
suma 14 14
Vaiken
X 0.82444

DE 0.02079

Las preguntas son muy claras

Fuente: programa Excel 2016
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Anexo 4. Certificados de validez

Certificado de validez experto 1: variable 1

Certificado de validez de contenido del instrumento: Analisis De Perfiles Genéticos Mezcla y su Aplicacion En Evidencias
Forenses De Violencia Sexual De Mujeres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020

DAMEN SIOHES | itams
N Variable 1: Perfiles genéticos mezcla Pertinencia’ | Relevancia® Claridad® Sugerencias
DIMENSION 1: UMERALES GENERALES DE PERFILES GENETICOS : HE ': : HE ': : HE ':
1 Uimbral Analitico (LA X x X
2 Umbral Estocastico {UE) X x X
3 Umbral Sshater (US) X x x
4 Umbral de desbalance de Heteroagotos (HE) x x x
E Proporcon de contribuyentes x x x
[ Coniribuyentes principales y secundarios x x X
DIMEN SIHOM 2: INTERPRETACION DE PERFILES GENETICOS MEZC LA
T Banda stiyjer. anomalizs cromosomicaz, N bandas X X X
[] Pull ups, gdrgping. dye, spikes, blab X x X
9 Evaluacion gz contaminacion; condrokes. posiivo y negative x x x
10 | Combinacion penobipics de los cormponentes de s mezcla X x X
11 Perfiles con efectos estocasticns, degradacion yio inhibicion X X X
12 | Tipos de perfles genéticos mezcla X x X
Observaciones:
Opinidn de aplicabilidad: Aplicable [ X ] Aplicable después de corregir [ ] No aplicable [ ]
Apellidos y nombres del juez validador Dr. Carlos David, Heyra Rivera DHMI: 42528324
Especialidad del validador: Dr. en Biologia Molecular y Biotecnologia
Pgrtinencia: El item comesponde al concepie tedrica fomulads. MD:Muy en Desacuerdo Lima 16 de diciembre del 2021
*Relevancia: El itzm es apropiado pars representar al components o D Desacuerdo
dimension especifica del construcho A Acuerdo
*Claridad: Sa enfierde sin diicuitad alguna 2l enwciado dal item, 2= MA: Wiy de acuends
conciso, exaci y direcio ’ I-/HJ
i A=
- s
Mata: Suficiercia, s= dice sufiziencia cuando los Hems plartzades son | _

suficiertas para medir la dmension




Certificado de validez experto 1: variable 2

Certificado de validez de contenido del instrumento: Analisis De Perfiles Genéticos Mezcla Y Su Aplicacion En Evidencias
Forenzes De Violencia Sexual De Mujeres Peruanaz En UNBIMOG 2019-2020

DIMEN SIDMNEE ! IksmE
e Varlable Z- Evl0enclas forensas 0@ violencia Bexual | Perbnencial | Relevensis! Clarigad® Eugsrenalac
DIMENSION 3. EVIDEWCIA® FOREMSEZ DE CAS0S DE VIDOLACION : T ': : =TT ': : B ':
SEXUAL DE UN 20LD AGRESOR : : :
13 Lib ksasci i kS kS kS
14 Edad Agraiada {s) S S S
1E Edat Agresor (5] S S S
18 Tipo di indico hiodgico S S S
17 Eapore que conliens |a muesta X X X
1E Preseriackn di las muesitas X X X
18 Wuesira de referencia de la agraviada X X X
20 Cuanitfcac tn de ADN aulnsdmico gl S S S
A Cuanitficacdén de Cromasoma Y (gl S S S
= Wuesiras critcas del componente minoriario E E E
DIMENSION 4: EVIDENCIAS FOREMZEE DE CAS0S5 DE WIOLACION
SEXUAL MULTIFLES AGRESDRES
= Famenbesco boldgioo X X X
4 Comparackin con mussiras de redenemoia
E Cillkouio del fndice de Ve nos | m fHud
Observaciones:
COpinidn de aplicabilidad: Aplicable [ ¥.] Aplicable después de corregir [ ] No aplicable [ ]
Apellidos y nombres del juez validador Cr. Carlos Dawnid, Meyra Rivera OMI: 42528324
Especialidad del validador: Dr. En Biclogia Molzcular y Biotecnologia
Pertinencia: El item cornespeonde &l conceplo teghice formulada. M Muy =n Desacuerdo Lima 16 de diciembre del 2021
IRelevancia: El tem == epropiedo pars reprezenisr ol componente c I Desacuerdo
dimension eapecifica del construcic A Acysrdo 7
*laridad: Ze enfiends =in dificatsd slgune el enuncisds del fem, 2= WA Muy de acusrda P
comcin, exsclo y diresls A

Hota: Suficiencia, 3= dice auficiencia cusndo los ieme plameados scn
suficeni=s pars medr la dmesaicn




Certificado de validez experto 2: variable 1

Certificado de validez de contenido del instrumento: Analisis De Perfiles Genéticos Mezcla y su Aplicacion En Evidencias
Forenses De Violencia Sexual De Mujeres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020

CAMEN SIOHES | itams
N Variable 1: Perfiles genéticos mezcla Pertinencia® | Relevancia® Claridad’ Sugerencias
DIMEMSION 1: UMERALES GENERALES DE PERFILES GENETICOS : B R ':‘ : N ': : Bl ’:
1 Umbral Analitco (LA} x x x Dizbe ser mayorfigual que 50 y'o menor que 50
2 Umbral Estocastics (LE) x x x Igual sugerencia gue punto 1
3 Umbral Sfuter, (US) x x X Igusal sugerencia gue punto 1
4 Umbral de deshalance de Heterocigotos (HE) x X X Ipusl sugerencis gue punto 1
3 Proporcion de contribuyenies x X x
[ Contribuyentes principales y secundarios x x x
DIMEMSION 2: INTERPRETACION DE PERFILES GENETICOS MEZCLA
T Extra-bandas: sifuter, anomalias cromosomicas, ™ bandas x x x
] Art=fzoyms: Pull ups, droping, dye, spikes, blob, OL X X x
9 Ewaluacion de comaminacion: condrohes. posiivo ¥ negative x x x
10 Combinacion penotpica de los companentes de ks mezcla x x x
11 Ferfiles con =fectos estocasticos, degradacion yio inhibician x x x
12 Tipos de perfies geneticos mezcla x x X
Observaciones:
Opinion de aplicabilidad; Aplicable [ X] Aplicable después de corregir [ ] No aplicable [ ]
Apellidos y nombres del juez validador Dra. PADILLA CHAVEZ, Manica DHNI: 29304707
Especialidad del validador: Mg. En Ciencias / Mg. En Biologia Sanitaria / Dra. En Biologia Molecular y Biotecnologia
MO Muy en Desacuerdo Lima 04 de agosto del 2022
. : . L D: Desacuerdo
'Parfinencia: El item comesponde al concepla teckca fomulado. A Acusrdo

*Relavancia: El i'=m es apropiade pars represeniar al componernts o
dimensicn espacifica del constructo .
*Claridad: Se enfisrde s dificultad alguna 2l enenciado dal iem, == s B S
conciso, exacio y direcio

MA: Muy de acuends

Mata: Suficiercia, s= dice suficiencia cuando los fems plamsados son .
suficientas para madr |3 dimensin PADILLA CHAVEZ, Monica

Dra. En Biologia Molecular ¥ Bictecnologia

Certificado de validez experto 2: variable 2




Certificado de validez de contenido del instrumento: Analisis De Perfiles Genéticos Mezcla Y Su Aplicacion En Evidencias
Forenges De Violencia Sexual De Mujeres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020

DIMEHN EIDHEE | ltams
e Varlable Z: EvIgenclas forensas 4= wIolencla Bexual | Fertinencla’ | Rslevanolat Claridad? Fugerengisg
DIMENSION 32 EVIDEWCIAS FOREWZEE DE CASOS DE VIDLACION : B ": ': B ": : H B ":
SEXUAL DE UN 20LO AGRESOR
EE] Ubkcaciin £ B B
14 Edad Aqgrareiada {s) S X X
1E Edad Agre:-:-' (£ ] X - -
18 Tioo de Indico Doigico kS X X
7 Eopomme que conbiene |a muesta ES X X
1E Freserackn de las muesinas ES X X
18 Muisira de referencla de la agraviada X X X
o0 Cuantifoocdtn de ADN aulnsdmco ngl X - -
3| Cuantfoacdtn de Cromasama Y l:l'lql X - -
e Muisiras orfcas dil oomponenie minorlarka X X X
DIMENSION 4: EVIDEWCIAS FORENSE: DE CAS03 DE VIOLACION
SEXUAL MULTIPLES AGRESORES
=1 Paranbescn Holdgloo X X X
T4 Comparackdn oon muesinas de rederemcia X X X
IE Calun o indice 8¢ Vs miud £ B B
Observaciones:
Opinign de aplicabilidad: Aplicable [ 3] Aplicable después de corragir [ ] MHo aplicable [ ]
Apellidos y nombres del juez validador Dra. PADILLA CHAVEZ, Manica DMI: 25304707

Especialidad del validadaor: Mg. En Ciencias / Mg. En Biclogia Sanitaria / Dra. En Biclogia Molecular y Biotecnologia

Pertinencia: El item cornespends &l conceplo beghce formuleda. Ml Muy en Desacuerdo Lima 04 de agoste del 2022
Relevancia: El item == ppropiado pars represemisr al componente o I Desscusrdo

dimension eap=sifics del constcic Al ACENID

*Claridad: Ze enfends =in dificsiiad slguse el enuncisds del fem, e B Muy de acuerdo o CRET .

comcian, axscio ¢ direcio 4

Moda: Suficiencia, 5= dice suficiensia cusndo los itzme plamesdos son

mfiieniss nars medir |2 dmenaidn PADILLA CHAVEZ, Monica
Drs. En Biclogia Moleculsr ¥ Biotecnologia

Certificado de validez experto 3: variable 1
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Certificado de validez de contenido del instrumento: Analisis De Perfiles Genéticos Mezcla y su Aplicacion En Evidencias
Forenses De Violencia Sexual De Mujeres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020

DIMEN SIONES | itams
N Variable 1: Perfiles genéticos mezcla Pertinencia’ | Relevancia® Claridad’ Sugerencias

DIMEMSION 1: UMERALES GENERALES DE PERFILES GEMETICOS : el ': : el ': : el ':

1 Umbral Analtico {LIA) X X X

2 Umbral Estocastice [LIE] X X X

3 Umbral Ssuter (U3) x X x

4 Umbral de desbalance de Heteromgotas (HE) x x x

3 Proporcion de contibuyeniss x x x

[ Confribuyentes principshes y secundarios x x x

DIMENSI0OM 2: INTERPRETACION DE PERFILES GENETICOS MEZCLA

Fi Exirabandas: Banda sitwger anomalias cromosomicas, ‘N bandas x x x

B Srtefatns Pull ups. droping, spikes, dy= blob x x x

] Evaluacion d= confaminacian: condroles posiive y negativo x x x

10 Combinacion genotipics de los componentes de L mezcla x x x

11 Ferfiles con efectos estocasticos, degradacion yio inhibicicn X X X

12 Tipos de parfles geneticos mezcla x x x
Observaciones: .
Opinion de aplicabilidad: Aplicable [ X.] Aplicable despues de cormregir [ ] Mo aplicable [ ]
Apellidos y nombres del juez validador Dra. MARIA TERESA RAFAELA MEZA ARAGON DHI: 29603841
Especialidad del validador: Mg. En Ciencias ! Dra. En Biologia Molecular y Biotecnologia

MO:Muy en Desacuerds Lima 03 de agosto del 2022
R R . 0: Desacuerdo
Parfinencia: El item comesponde al concepio teorco fomulada. A Acuerda

*Relevancia: El if2m es apropiado para represeriar al componente o
dimension especifica del constructo -~ A
*Claridad: Se enfisrde sin diicuitad alguia 2l enwnciado del item, s g by
conciso, exacio y drecio

MA: Muy de aceerdo

Hl:lta_: Suficizrcia, 5e dice s_uﬁ{:ie_rll:ia cuardo los Hems plantsados son
suficientzs para medir 3 dimension MFZA ARACON, MARTA TERESA R

Dra. En Biclogia Molscular ¥ Biotecnolozia

Certificado de validez experto 3: variable 2




Certificado de validez de contenido del instrumento: Andlisis De Perfiles Genéticos Mezcla ¥ Su Aplicacion En Evidencias
Forenzes De Violencia Sexual De Mujeres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020

DIMEM2IDMEE | Ibamis
He Varlable - EvIDenclas lorensas 49 vIDIBNGE Bexnal Pertinemola’ | Relsvanols® Clarldsd* EPugsrsnoiac
DIMENSION 32 EVIDENCIAS FOREMBES DE CASO0S DE WIOLACION : T : T : T
SEXUAL DE UN 20LO AGREZOR ) ) )
13 Ublkcacidin X X 3
14 Edad Agravada |s) E3 E3 £
18 Edad Agresor (5] X X B3
1% Tino de Indico Doidgien E E B
7 Eapore que contiena |a museska X X B3
1z Froseracian de las muesiras E E B
1& Kuosira de referencia de la agraviada X X B3
Ed) Cuantificacitn o A0N aulosdmico {ng) E E B
3l Cuaniificacitn de Cromosoma Y (ng) X X B3
=3 Kuesiras crificas del componente minoritarka X X B3
DIMEMSION 4: EVIDENCIAS FOREMZES DE CAS0S DE VIOLACION
SEXUAL MULTIPLES AGRESORE 3
F23 Parenbesco bioldgios X X B3
4 Comparackn oon muesiras de reterenda
3 Cakoun de’ Pndice de Verosimiud
Observaciones:
Opinion de aplicabilidad: Aplicable [ X ] Aplicable después de corregir [ ] Ho aplicable [ ]
Apellidos y nombres del juez validador Dra. MARIA TERESA RAFAELA MEZA ARAGON DMI: 29603841
Especialidad del validador: Mg. En Ciencias / Dra. En Biologia Molecular y Biotecnologia
Pertinensia: El item cormespende el conceplo tedrice formuleds. Ml Muy en Desacuerdo Lima 03 de agosto del 2022
IR elevancia: El item == spmpiedo para repre=enisr al components o D Desacusido
dimensiin eapecifics del corstucio A BcigEndn 'l'u_,,
Hlaridad: Ze entends 2in dificsisd slguee el esnuncisde del fem, o= BA: Muy de acusrda =gkl

conGan, exact y direcio

Hota: Suficiencis, 5= dice suficiencia cusndo los items plamesdns son
suficieries pars medir ln dmesaicn

MEZA ARAGON, MARTA TERESAR
Dra. En Biologia Molecular v Biotecnologia

Certificado de validez experto 4: variable 1
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Certificado de validez de contenido del instrumento: Analisis De Perfiles Genéticos Mezcla y su Aplicacién En Evidencias
Forenses De Violencia Sexual De Mujeres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020

1 DIMENSIONES | iterms
Ne Variable 1: Perfiles genéticos mezcla ) Pertinencia’ |Relevancia® | Claridad® Sugerencias
DIMENSION 1: UMBRALES GENERALES DE PERFILES GENETICOS el Lol Rk Bt o] i L it 0 e e e
1 Umbral Analitics (UA) o ' T T T Tl < | -
2 | Umbral Estocasbico (UE} “ = « -
3 Umbral Situter (US) - £ % %, - :
4.- o _l.lmnral ﬁe_:lem_alame de Helerocigotos (Hix) I < y
5 Froparcion de contribuyentes i+ 'y o
[ Contribuyentes principales y secundarios - P _ A i
DIMENSION 2: INTERPRETACION DE PERFILES GENETICOS MEZCLA
7 | Exwabandss: stiuter, inalelos, ‘N bandas l L * "y o
_ﬁ | f.E!?r:m_s._lzw ups, droping, dye-blob, spikes 1 #. 2 %
9 Evaluacion ge contaminacidn: Confroles posibvo y negativo . o . FX
10 Combinacsim genddipica de Inscnrrlmnentes de la mercia | ?t- ~ L, i ol
1" Parfiles con efactos estocasticos, dngladauén:.r.fu_lThtl-:m £ o 7 i
12 Tipos de perfiles genéticos mezcla | _f: . .!(_ RN ;( S

Observaciones:
Opinidn de aplicabilidad: Aplicable [}g‘]

Aplicable después de corregir [ ]

Mo aplicable [ ]

Apellidos y nombres del juez validador Mg. DELGADO RAMOS Edgardo DMl 16758936

Especialidad del validador: Genetista

Pertinencla: El Hem comesponde &l concepho tedrico formulado.
“Relevancia: El ilem es agropiado para reprasanar al components o
dimensién especifica del constructo

Flaridad: Se enbende sin dificultad akguna &l enunciado ded item, es
CONciso, exacio y dmeclo

Nota: Suficsencia, se dice suficiencia cuando los items planteados son
suficientes para medir la dimensiin

Certificado de validez experto 4: variable 2

MD:Muy en Desacuerdo
¥ Desacuerde

Al Acuerdo

MA: HMuy de acuerdo

Lima 04 de agosto del 2022

DELGADN RAMOS Edgardo
Mg Genética
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Certificado de validez de contenido del instrumento: Analisis De Perfiles Genéticos Mezcla Y Su Aplicacion En Evidencias
Forenses De Violencia Sexual Da__l'h‘lujgres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020

Observaciones:

Opinidn de aplicabilidad: Aplicable [+£]

Apellidos y nombres del juez validador Mg. DELGADO RAMOS Edgardo

Especialidad del validador: Genetista

Partinencia: El ifem corresponde al concepto tedrico formulado,
‘Relevancia: E item s apropiado para representar 8l companente o
dimension especifica del conslreclo

Claridad: Se entiende sin dificultad alguna &l enuncads del Bem, &5
concisn, axact v direclo

Nota: Suficiencia, se dice suficiencia cuanda los dems plantaades son
suficentes para medr B dimensan

Certificado de validez experto 5: variable 1

MO-Muy en Desacuerds
D: Cesacuerda

A Acuerdo

MA: Muy de acuerda

Aplicable después de corregir [ ]

Mo aplicable [ ]

DNI: 16758936

Lima 04 de agosto del 2022

@

DIMENSIONES | items 3 o
e Variable 2: Evidencias forenses de violencia sexual Pertinencla’ | Relevancia® |  Claridad® Sugerencias
DIMENSION 3: EVIDENCIAS FORENSES DE CASOS DE VIOLACION | * | [ *[ ¥l ufwleyays
SEXUAL DE UN SOLO AGRESOR o ) i e
13 Ubicacion e s ~
18 | Edad Agraviada (s) " x . N
16| Edad Agresor fes) ) " " ,( )
16 Tipo de indicio bolGgice +*. e +
17 | Sopore que contiens ka muesira B " 2, =
18| Preservacion de las muesiras . a - &
19 Musstra de referencia de la agraviada o % bt
20 | Cusntifcacion de ADN aulosemico (ng) - 1 < * . -
Fil Cuantificacion de Cromasoma Y {(ng) o 2. - i *®
22 | Muesiras crilicas del componente menaritario ) B 2. o “
DIMENSION 4; EVIDENCIAS FORENSES DE CASO0S5 DE VIOLACION 3
SEXUAL MULTIPLES AGRESORES o
23 FParenbesco olbgico o+ vl =
24 | Comparacian con museslras 06 relerencia o T £ % » - ]
26 | Calcubs del indice de Verasamilitud - % = x )

DELGADD RAMOS Edgardo



Certificado de validez de contenido del instrumento: Analisis De Perfiles Genéticos Mezcla y su Aplicacion En Evidencias
Forenses De Violencia Sexual De Mujeres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020

DIMEN SICNES | itz2mis
W Variable 1: Perfiles genéticos mezcla Pertinencia’® | Relevancia® Claridad® Sugerencias
DMMEMSION 1: UMERALES GEMERALES DE PERFILES GENETICOS : el ': : N ’: : el ':
1 Umbral Analitico {LIA} x X x
Fl Umbral Estocastcn [UE) X x x
3 Umbral Sauter, (US) X X x
4 Umbral de desbalance de Heterocgotos (Hb) x x x
3 Proporcon de contnbuyenies x x x
[ Confricuyentes principales y secundarios x x x
DMMEMSION 2: INTERPRETACION DE PERFILES GENETICOS MEZCLA
T Exiratandss: Bandas shyler, anomalizs crormasamicas, 'MW bandas x x x
] Ertefactng Pull ups. dioping, dy=. spikes, blok, OL X x x
] Confroles pasitivo y negativo x x x
10 | Combinacion penobipica o2 kos companentes d2 la mezcla x X x
11 Perfiles con efectos estocasticos, degradacion yio inhibicion x X x
12 | Tipos d= perfies geneticos mezcla X X x
Clhser:.ra-::iunes: .
Opinion de aplicabilidad: Aplicable. Ll X1 Aplicable despues de comregir [ ] No aplicable [ ]
Apellidos y nombres del juez yalidador, Mg, GONZALES CALLIRL, Carmen Rosa DMI:... 29605261

Especialidad del validador: Ciencias: Forenses y Criminalistica, con mencion en Peritacion Criminalistica

Partinencia: El item comesponde al concepéo tedrco fomulads. MD:Muy en Desacuerdo Lima 02 de Agesta del 2022
*Relavancia: El if=m es apropiade para representsr al components o D: Desacuerdo

dimensicn especifica del constructo A Acusrdo

*Claridad: Se entizrde sk dficultad algwa el emcado del item, 22 MA: Wuy de acuerdo

ConrCiso, exacio y direcio

Mata: Suficizrcia, s= dice suficiencia cuardo los Hems plameados son
suficientes para medir |5 dimensidn Leii

Certificado de validez experto 5: variable 2



Certificado de validez de contenido del instrumento: Analisis De Perfiles Genéticos Mezcla Y Su Aplicacion En Evidencias

KX Forenses De Violencia Sexual De Mujeres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020
OIMERECHE S T feme
e Variable T Evidencias forenses de violencia sexual Fertinencla’ | Ralevancla® Claridan Sugsrenciaz
"DMENSTON 3. EVIDENCTAS FORENSES DE CASOS DE VIOUACION | ¥ =] [ [ =" [ " *[ "]~
SEXUAL DE UM SOLO AGRESOR 5 tE tE !
13 Ubncacan X X X
14 Edad Agraviada (3] N Ed Ed
iH Edad Agresor [es] X X X
il Tipa de indicio ologica X X X
ikl Sopors que corfens B muesis N Ed Ed
Td Frassrvacion de @S mussias X X X
13 Muesira de referencia de Ta agrandada X X X
20 Cuantfcacon de ALMN sulosdmco {fg) Ed El El
Fil Cuantficacidn de Cromasoma Y gg) X X X
24 Tesiras crilices del companenle minantano X X X
| OIME :
SEXUAL MULTIPLES AGRESORES
23 Farentesco bioltgion X X X
24 COmparacion oon muesiras de T 1a X X X
25 Caloula del Indice de Venosmiltud X X X
Observaciones:
Opinion de aplicabilidad: Apligable X ] Aplicable después de corregir [ ] Ho aplicable [ ]

Apellidos y nombres del juez validador Mg. GONZALES CALLIRI, Carmen Rosa M. 29605261

Especialidad del validador: Genetista

Lima 02 de agosto del 2022

1Pgriimanciz: EI tem coresponde 8l concepho tedrico formuiaca MD-Muy en Desacuerds

Redevancia: £I iam es propiano pars rEpresentsr al componama o D Desacusrds

dimension aspecifica dal constucia A Acuerdo

*Cianidad: 52 entiznde sn dficutsd siguna & enunciado del iem, es MA; Muy de aciserdo

COonciso, ex30in y dnscto '
Mota: Sufciencia, = dice suficiencia cuando ks items plarieadas son e

suficientes para medi ks dmension



Anexo 5. Confiabilidad del instrumento

COMPUTE suma=Umbral Analitico + Umbral Estocastico + Umbral Stutter +

Umbral desbalance heterocigotos + Proporcidn Contribuyentes +
Contribuyentes principales secundarios + Extrabandas + Artefactos
Evaluacidén contaminacién + Combinacion Genotipica +
Perfil Estocastico Inhibicidén Degradacion +
Tipo Mezcla + Ubicacion + Edad V + Edad S + Indicio + Soporte
Preservacion + Referencia Agraviada
+ Cuantificacidén ADN Autosomico + Cuantificacidén Y + Muestras
Parentesco + N° Homologacién + Verosimilitud.
EXECUTE.
CORRELATIONS
/ Umbral Analitico + Umbral Estocédstico + Umbral Stutter +
Umbral desbalance heterocigotos + Proporcidn Contribuyentes +
Contribuyentes principales secundarios + Extrabandas + Artefactos
Evaluacidén contaminacién + Combinacion Genotipica +
Perfil Estocastico Inhibicidén Degradacion +
Tipo Mezcla + Ubicacion + Edad V + Edad S + Indicio + Soporte
Preservacion + Referencia Agraviada
+ Cuantificacién ADN Autosomico + Cuantificacién Y + Muestras
Parentesco + N° Homologacién + Verosimilitud.
suma
/PRINT=TWOTAIL NOSIG
/MISSING=PAIRWISE.

Fiabilidad

Escala: V1+V2
Resumen de procesamiento de

casos
N %
Casos Valido 15 100,0
Excluido? 0 ,0
Total 15 100,0

a. La eliminacidn por lista se basa en todas las

variables del procedimiento.

Estadisticas de fiabilidad
Alfa de
Cronbach N de elementos

,823 25

El instrumento es altamente confiable.

Fuente SPSS version 26.

+

+

Criticas +

+

Criticas +

92
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Anexo 6. Oficio de aprobacion del Instituto de Medicina Legal Y ciencias Forenses para la
recoleccion de datos

Decenio de la lguaidsd da aporduridadas pars mugnes p hambres

MINISTERIO PUBLICO Afie del Fortsiecimianio de la Soberania Nacions
FISCALLA DE LA NACSION DFICINA DE GARANTIA DE CALIDAD
_ .
Lima, 27 de Mayo del 2022 Digitdl i
OFICIO N* 000141-2022-MP-FN-OFGACAL
Safiora Biologa

MARIA ESTILITA BERMEJO VALLADOLID
Unidad de Biologia Molecular y Genefica

Eresente -

Asunto : Aprobacidn del Proyecin de Investigacsdn Tindador "ANALISIS DE PFERFILES
GEMETICOS MEZCLA ¥ SU APLICACION EN EVIDEMCIAS FORENSES DE
WIOLEMCLA SEXUAL DE MUJERES PERUANAS EM UNBIMOG 2013-2020° -

Referencia : INFORME N® 000084-2015-MP-FN-UNBIMOG
FPROVEIDO N™ 000811-2022-MP-FN-OFGACAL (Z2MAY2022)

Expediente : OFGACA20Z20000100

Tengo el agrado de dinginme a usted, en mérto &l documents de |a referencla. por medio del cual
solicitara autorizacion para el desamollo de la Tesis de Post grado, cuyo terma de investigaciin
tiena por titulo: “ANALISIS DF PERFILES GENETICOS MEFCLA ¥ SU APLICACION EN
EVIDEMCIAS FORENSES DE VIOLENCIA SEXUAL DE MUJERES PERUANAS EN UNBIMOG
2019-2020%

Al respecto, |e hacemos Begar & INFORME N* 004-2022-MP-FN-OFGACAL -CE|. suscrito por el
Dr. José Luis Sabaduche Murgueytio, en representackdn del Comité de Etica en Investigacidn dal
Institulo de Medicina Legal y Clencias Forenses, mediante el cual le otorga el visio bueno desde el
punts de vista ETICO EN LA INVESTIGACION, sflo se le axhorta a qgue como investigadors
cumpda con la observancia de la Ley N® 28733 “Ley de Proteccidn de Datos Personales”

Asimiamo, tamblén le hacemos Begar el INFORME TECNICO N* 023-2022 del Comité de
Investigacién del IMLEF, suschto por el Dr. Cleyber Nawarmmo Sandoval en representacidn del
Comité de Investigaddn del IMLCF. mediante el cual informa con relacidn a su proyecto, que
reghizada la rewisién de la documentacion remibda e planieamients melsdolsgeo o8 a
irvestigaddn es adecuado, por lo gue. el resultado de la revision es aprobatorio.

En tal sentido, y visio los informes emitdos por ambbos Comités, se le autoniza a realizar su
Proyecto de Investigacidn en el Instituto de Medicina Legal y Clencias Forenses especificaments
en la Unidad de Biclogia Molecular y Gendtica - UNBIMOG. solo deberd considerar las
recomendaciones dadas al respecio, en cuanto al mane de la informaciin.

Sin otro particutar, hago propecia ka ocaskdn para expresarle mi mayer consideracion.

Atentaments,



Anexo 7. Carta de aprobacion del comité de ética

m&ﬁ COMITE INSTITUCIONAL DE ETICA PARA LA

INVESTIGACTON
Univarsidad
Norbert Wiener
Lima, @ de febrero de 3023
Inv estigmdon &)
Maris Estilits Bermejo ¥ alladobid
Exp. N° 14852022

Cordialzs saludos, en conformidad com ¢l proyecio presestado al Comisé [nstivecional de
Erica pamn la  investigociém  de  la Universidad Privada Norben  Wiener,
titulado: “ANALISIS DE PERFILES GENETIOOS MEFCLA ¥ 51 APLICACION EX
EVIDENCIAS FORENSES DE VIOHLENCIA SEXUAL DE MUJERES PERIIANAYS EN
INBINGHG 200920007, ol cusl tiene como mvestigador principal o Marks Estilits
Bermefs Valladalid.

Al respecto s imforma lo siguienie:

El Cominé Institecional de Erica pars la investigncidn de la Universided Privada
Morbert Wiener, en sesidn virtual ba scordsds b APROBACION DEL PROYECTO de
imvestigaciin, par lo ceal 5= ndica lo siguiemie:

I. La vigencia de esta aprobacidn e de on afo g pantir de la emision de esie
docamento.

2. Tods enmienda o sdenda que reguiera &l Protoooclo debe ser preseniado o
CIEL v weo posdin implemenaasia sin la debida aprobacidn.

3. Diebe presenter 01 mforme de avence cumsplidos bos & meses v el imforme finel
dehe ser presentado al silo de sprobacidn

4. Los trimies para su renovocidm deberdn iniciorse 50 diss anes de sa
vencimienio jamismente com ol informe de avance comespondienie.

Sin owo parvicular, geedo de Ud,

A LET e

Yexmy Marisol Bellido Foenies
Presidema del CIEE UPHNW

94



Anexo 8. Fotos del estudio

Imagenes de evidencias de violencia sexual.

Evidencias
forenses de
violencia
sexual
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DESBALANCE DE
HETEROCIGOTOS
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Contribuyentes principales y secundarios

CONTRIBUYENTES PRINCIPALES Y SECUNDARIOS

150 210 270 330
Ak l H A A I.ILL.h.,"
15118 12) 15
16 14
contribuyentes Contribuyentes
distinguibles no distinguibles

Figura 22. Perfil genético degradado y/o inhibido



HHD Biosystems :
3eneMapper® [D-X 15 Perfil con degradacién y/o inhibicién

200 2085 50 250K MIX OMAR CGO

Figura 23. Perfil genético con efectos estocasticos
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Figura 24. Ejemplo de inclusion

INCLUSION

EVIDENCIA  ANVESTIGATOR 24PLEX24Pwx BTO 5500 Aoy Pareisve A B A A W 9]
(W[ 7Hoi ][ oasiss | [ wwa ]

140 210 280 350 420

A i
|29]322
332
II_*FH ESSmalis e P asl 500 505 50 S5PE ML OMR CO0
REFEREMCIA  MvESTIGATOR 2ePLEXZaPax BTO | FirT il I BN B I e
T ST (00 v (N ST—
0 140 210 280 50 20

|
S[65

[=}
EH=h

5]

2 —



102

Resultados de inclusion con perfiles mezcla realizados mediante el programa LRmix

version 2.1.3

LRmix Studio

varsion 2.1.3-CommunityEdition

Case Mumber: 2022-015

Analysis parformed by: HP
Date and time of analysis: 2022/02/22 14:37:18
Trace Analysed: ADN 2022 4056

Analysis 10f 1
Prosecution Hypothesis Defense Hypothesis
Prafile Dropout Prabability Prafile Dropout Probability
ADMN-2022- A056 0.05 Unknown 0.05
1 Unknown 0.05

Match Parameters
Prabability of dropin:  0.05
Theta correction: 0.

Allale Frequencies C:\WUsars\HP\Desklop\LRmixstudio-2.1 . 3-CommunityEdition-
distribution'24plex_frequencies2.csv



Casa Mumber: 2022- 4056

Analysis parformed by: HP

Dale and time of analysis: 2022/02/22 14:37:19

Trace Analysed: ADN-2022-

Results

Locus Pr{E|Hp) Pr{E[Hd)

THO1 1.38601E-001 5 BZIBSE-002 2 37997TE0OD
03s1358 3.81816E-001 1.34043E-001 2.82946E000
VWA, 3.23764E-001 1.243B9E-001 2. 58470E00D
021511 6 536ATE-002 7 B2BA8E-003 B.34871E000
TPOX 3.1B419E-001 5.35192E-002 5.94962E000
D151656 9 59E3TE-002 B.26584E-003 1.1B09TEDD
0125301 9 00907E-002 1.85040E-003 5.35558E001
SE33 4 DENBSE-002 1 96938E-003 2 077 Z3ED01
D10S1248 3.B7700E-001 1.37BA4E-001 2 81158E000
02251045 1.47518E-D01 2 41127E002 BE.117EGED0D
0195433 1.71646E-D01 9.42700E-003 1.82079E001
Das1174 3.38421E-002 8.39163E-004 4 044TGEDO
0251338 4 43813E-002 3857 19E-003 1.21353E001
025441 2.97Z20E-001 8.14B46E-002 3.64756E000
018551 2 7EBOGE-002 B.95201E-004 3.08281E001
FGA 1.70B3IEE-002 7.81305E-003 2 18399E000
0165534 6.48118E-003 2.30206E-003 2.81538E000
CSF1PO 3.B17TBE-D01 2.45919E-001 1.47113E000
0138317 1.407BTE-D0Z 2 71103E-003 5.52510E000
055818 3 BADGTE-003 4 AORKIE-003 7 53723E-001
O7SE20 1.63353E-001 2 25650E-002 7.23920E000
Owerall Likelihood Ratio 5.30198E016




