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RESUMEN 

Para el análisis de perfiles genéticos mezcla el objetivo del presente estudio fue aplicar 

criterios de interpretación del análisis de perfiles genéticos mezcla, en evidencias forenses de 

violencia sexual de mujeres peruanas, en la Unidad de Biología Molecular y Genética; 2019-

2020. El diseño de la investigación es no experimental de tipo aplicada, transversal y descriptiva. 

Se analizaron 141 evidencias forenses de 36 casos de criminalística donde se pudo determinar 

que los perfiles genéticos cumplieron con los criterios de interpretación general de perfiles 

mezcla por lo que el 98% supero el umbral analítico (≥ 50 RFU), el 82% superó el umbral 

estocástico (≥ 150-200 RFU), el 60% superaron el umbral stutter (≥ 10-15% RFU), el 92% 

presentó desbalance de heterocigotos (< 0,6), la proporción 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 estocásticos, degradados y/o inhibidos están 

relacionados con los tipos de perfiles mezcla. En los casos penales de un solo agresor cumplieron 

con los umbrales generales de recomendación científica, así 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 múltiples agresores los perfiles genéticos mezcla 

cumplieron con los umbrales generales de recomendación científica, así mismo dichos perfiles 

fueron interpretables, los casos concluyentes fueron 41 evidencias y los casos no concluyentes 9 

evidencias. 

 

Palabras clave: perfiles mezcla, umbral analítico, umbral estocástico, umbral stutter, artefactos 

genéticos. 
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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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INTRODUCCIÓN 

La interpretación de perfiles genéticos mezcla es compleja, por lo que en la Unidad de 

Biología Molecular y Genética el analista aplica umbrales generales de recomendación de la 

comunidad científica, no obstante, se deben establecer criterios de interpretación de los perfiles 

para valorar así los perfiles mezcla, es así que en esta investigación tiene como objetivo aplicar 

criterios de interpretación del análisis de perfiles genéticos mezcla, en evidencias forenses de 

violencia sexual de mujeres peruanas, en la Unidad de Biología Molecular y Genética; 2019-

2020, debido a que dicho análisis es clave para los laboratorios de genética forense que permitirá 

al laboratorio aplicar criterios de interpretación y al fortalecimiento para una óptima calidad de 

los resultados en el laboratorio de UNBIMOG con miras a un proceso de validación interna de 

los umbrales de análisis e implementación ISO 17025, a su vez permitirá a las autoridades, 

recibir pericias sometidas a criterios recomendados por la comunidad científica que les sirva de 

herramienta en la resolución de la casuística forense delictiva de violencia sexual en apoyo a la 

administración de justicia. A nivel internacional existen recomendaciones de comisiones en 

análisis de perfiles mezcla Crespillo, et al (2014), Barrio, et al (2018), procesos de validación de 

kits Purps, et al (2015), Kraemer, et al (2017), análisis de resultados de control de calidad 

Zelaya, et al (2017), en cuanto a las evidencias existe una relación entre el perfil genético y la 

conservación de las muestras Valdés, (2019), además no es posible establecer el número de 

contribuyentes en casos donde hay más de 3 agresores Dembinski, et al (2018). A nivel nacional 

un estudio indica que las pericias influyen en la investigación de los delitos de violación sexual 

Palomino, (2018), donde la prueba de ADN es de considerable importancia para la 

administración de justicia Avellaneda, (2018), así como estudios de evidencias forenses de 

violencia sexual con técnicas de biología forense Martínez, (2018), García, (2019), estudio de 
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marcadores genéticos Delgado, (2019) y las causas de no obtención de perfil genético, Gutiérrez, 

(2020). 

La investigación es transversal, descriptiva, no experimental donde se describe dos 

variables: el análisis de perfiles mezcla y evidencias forenses de violencia sexual, el estudio se 

realizó en 141 evidencias correspondientes a 36 casos criminalísticos del periodo 2019-2020 

procedentes de Ancash, Apurímac, Arequipa, Ayacucho, Cusco, Huánuco, Ica, Junín, Lima, 

Madre de Dios, Puno y Ucayali. Las evidencias pasaron por procesos de pretratamiento, 

extracción de ADN, cuantificación de ADN, amplificación, electroforesis capilar, análisis de 

perfiles y cálculos probabilísticos en caso aplique. 

Se observó que los perfiles obtenidas de las evidencias forenses cumplen con los criterios 

de interpretación general de perfiles mezcla como es superar los valores de umbrales generales 

de recomendación, distinguir la proporción de contribuyentes, descarte de extra-bandas y 

artefactos genéticos, detección de perfiles estocásticos, degradados y/o inhibidos y los tipos de 

perfiles mezcla. Tanto para los casos con agresor único y los casos con múltiples agresores 

cumplen con los umbrales generales y es interpretable los perfiles mezcla, así mismo se obtuvo 

casos concluyentes como son inclusión y/o exclusión. 

 

 

 

 



1 
 

 
 

 
 
 
 
 
 
 

CAPITULO I: EL PROBLEMA 

1.1. Planteamiento del problema 

La genética forense es una disciplina científica que desde hace 2 décadas detecta 

marcadores genéticos STRs (Short Tandem Repeats) autosómicos de ADN como procedimiento 

de rutina en la identificación individual en hechos delictivos (Comisión Nacional para el Uso 

Forense del ADN, 2019). La interpretación y análisis de los perfiles genéticos evolucionan 

continuamente en niveles de estandarización técnica (Miozzo, 2019), estos aspectos son un reto 

para la comunidad forense internacional como es el análisis y valoración de los perfiles genéticos 

mezcla (Roberts, 2018). Distintas comisiones de trabajo científico y equipos de estandarización 

han establecido recomendaciones y guías 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 

informáticos, y las decisiones en los procedimientos de trabajo del laboratorio hacen que la 

interpretación de un perfil mezcla pueda ser realizada de diferentes formas (Conway, 2017), 

además se dificulta más cuando existe mayor número de agresores (Slooten y Caliebe, 2018) es 
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así que el Grupo de habla española y portuguesa de la ISFG (GHEP-ISFG) organiza ejercicios 

inter-laboratorios donde exponen en congresos científicos la variabilidad de resultados que 

obtienen los laboratorios al momento de interpretar los perfiles genéticos mezcla para establecer 

los límites de calidad en la valoración de dichos perfiles, así como la definición de criterios 

únicos y objetivos que ayudan a su validación (Barrio et al, 2018; Crespillo et al, 2014). 

Siguiendo la línea de estos grupos científicos países de América están a la vanguardia porque 

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

En Perú, los laboratorios del Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses (IMLYCF) 

del Ministerio Público y de la Policía Nacional del Perú, realizan estudios de ADN por lo que en 

su casuística 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 biológicos 

de más de una persona, como consecuencia del delito ocasionado. En el laboratorio de la Unidad 

de Biología Molecular y Genética (UNBIMOG) del IMLYCF, de Lima – Perú, el análisis de los 

perfiles genéticos el cual es el último paso del proceso analítico, es realizado por un especialista 

analista que interpreta los perfiles en base a su experiencia, apoyándose de criterios generales de 

interpretación de perfiles mezcla, no obstante, dicha interpretación es compleja y, podría llevarlo 

a una opinión subjetiva. Por lo que la interpretación de perfiles mezcla a partir de muestras de 

violencia sexual, implica criterio y experiencia profesional, no obstante es importante establecer 

criterios mínimos para la interpretación a partir de recomendaciones aceptados por la comunidad 

científica cuando no se cuenta aún con un proceso de validación que garanticen la certeza y 

fiabilidad de los resultados de la pericia, como instrumento para la impartición de justicia lo cual 

es muy importante (Avellaneda, 2018) y con miras a una validación interna y acreditación ISO 

17025. 
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1.2. Formulación del problema 

1.2.1. Problema General: 

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

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

Genética de Lima; 2019-2020? 

1.2.2. Problemas Específicos: 

1) ¿Se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de perfiles 

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

agresor de mujeres peruanas, en la Unidad de Biología Molecular y Genética; 2019-

2020? 

2) ¿Se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de perfiles 

genéticos mezcla para su aplicación en evidencias forenses de violencia sexual en casos 

penales por múltiples agresores de mujeres peruanas, en la Unidad de Biología Molecular 

y Genética; 2019-2020? 

3) ¿Es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su aplicación en evidencias 

forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de mujeres peruanas, en 

la Unidad de Biología Molecular y Genética; 2019-2020? 

4) ¿Es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su aplicación en evidencias 

forenses de violencia sexual en casos penales por múltiples agresores de mujeres 

peruanas, en la Unidad de Biología Molecular y Genética; 2019-2020? 
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1.3. Objetivos de la investigación 

1.3.1. Objetivo General 

Aplicar criterios de interpretación del análisis de perfiles genéticos mezcla, en evidencias 

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

Genética; 2019-2020. 

1.3.2. Objetivos Específicos 

1) Aplicar los umbrales generales en el análisis de perfiles genéticos mezcla para su 

aplicación en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor 

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

2) Aplicar los umbrales generales en el análisis de perfiles genéticos mezcla para su 

aplicación en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por múltiples 

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

2020. 

3) Interpretar los perfiles genéticos mezcla para su aplicación en evidencias forenses de 

violencia sexual en casos penales de un solo agresor de mujeres peruanas, en la Unidad 

de Biología Molecular y Genética; 2019-2020. 

4) Interpretar los perfiles genéticos mezcla para su aplicación en evidencias forenses de 

violencia sexual en casos penales por múltiples agresores de mujeres peruanas, en la 

Unidad de Biología Molecular y Genética; 2019-2020. 

1.4. Justificación de la investigación 

1.4.1. Justificación teórica 

Debido a que actualmente el análisis de perfiles genéticos en muestras forenses es una 

herramienta de gran trascendencia en muchos procesos judiciales civil o penal, siendo desde hace 
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dos décadas aceptada por los tribunales de justicia a nivel mundial (Butler, 2006; Carracedo y 

Prieto, 2014; (Avellaneda, 2018).  

Así mismo, en la casuística de la Unidad de Biología 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 más de 01 

individuo), pero el análisis de perfiles mezcla es controversial y de constante debate en la 

comunidad forense (Benschop et al, 2013).  

Siendo el análisis de perfiles genéticos clave para los laboratorios de genética forense con 

la investigación se establecerá un procedimiento de interpretación de perfiles mezclas de acuerdo 

a parámetros de recomendación por la comunidad científica, quienes establecen que los 

laboratorios de ADN, deben validar de manera interna los análisis de perfiles mezcla de las 

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

1.4.2. Justificación práctica 

Mediante los resultados de este trabajo se permitirá al laboratorio de la Unidad de 

Biología Molecular y Genética (UNBIMOG) del Instituto de Medicina Legal y Ciencias 

Forenses (IMLYCF), establecer una adecuada interpretación de análisis de perfiles genéticos 

mezcla en evidencias forenses de violencia sexual de mujeres peruanas, mediante aplicación de 

criterios generales para los peritos de Genética forense y al fortalecimiento de la interpretación 

para una óptima calidad de los resultados en el laboratorio de UNBIMOG con miras a su vez a 

un proceso de validación interna e implementación ISO 17025. 
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1.4.3. Justificación metodológica 

Se utilizó un formulario o lista de cotejo que permite recabar la información del análisis 

de perfiles genéticos en las evidencias de violencia sexual como es la aplicación de umbrales 

generales  establecidos por la comunidad científica y para la interpretación de los perfiles 

genéticos mezcla, basado en el análisis de dichos perfiles y establecer así un mejor diseño 

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 emisión de los resultados. 

Siendo este procedimiento parte de las técnicas de la ciencia criminalística, este proyecto 

permitirá a las autoridades, recibir pericias sometidas a criterios recomendados por la comunidad 

científica que les sirva de herramienta en la resolución de la casuística forense delictiva de 

violencia sexual en apoyo a la administración de justicia. 

1.5. Limitaciones de la investigación 

1.5.1. Temporal 

El período 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 antigüedad no mayor de 5 años y realizados en el 

Perú, debido a que laboratorios de Genética Forense de otros países se encuentran en etapas más 

avanzadas. 

1.5.2. Espacial 

Banco de perfiles genéticos incompletos y no actualizados, del área de perfiles genéticos. 

La limitación a las facilidades otorgadas por las autoridades para acceder a la 

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



7 
 

 
 

1.5.3. Población o unidad de análisis 

La falta de presupuesto en la Unidad de Biología Molecular y Genética para la compra 

oportuna de insumos y reactivos. 

La falta de actualización de los registros en el procesamiento de muestras en las 

diferentes fases de procesamiento. 
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CAPITULO II: MARCO TEÓRICO 

2.1. Antecedentes de la investigación  

2.1.1 Antecedentes internacionales 

Crespillo, et al. (2014). En su investigación 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 difusión de los conocimientos científicos en genética 

forense por medio de las comisiones donde se desarrollan actividades de aspectos científicos 

como es la Comisión de Mezcla del GHEP-ISFG, sobre análisis e interpretación de perfiles 

genéticos STRs mezcla, donde participaron 43 laboratorios miembros del GHEP-ISFG de 12 

países diferentes (España, Portugal, Costa Rica, Brasil, Argentina, Uruguay, Ecuador, Colombia, 

Chile, Italia, Francia y Venezuela) en 3 ediciones, donde se analizó 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 validación del análisis de perfiles 

mezcla de ADN siguiendo las recomendaciones internacionales (ISO/IEC 17025: 2005), la 

mayoría de las discrepancias se encuentran principalmente en las posiciones de artefactos sttuter, 

y la importancia de realizar análisis duplicados con diferentes kits para reducir al máximo los 

errores y en el aspecto estadístico los participantes emplean el parámetro de razón de 

verosimilitud (LR). 
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Purps, et al. (2015). Validaron la aplicación combinada de marcadores STR autosómico 

/ Cromosoma Y, en manchas biológicas típicas en casos de agresión sexual. El cual es un estudio 

de caso retrospectivo, donde se revisó 287 casos con 2077 tinciones para analizar 39 marcadores 

STR’s y 17 marcadores Y-STRs durante un periodo de 30 meses. Se aplicó técnicas de PCR y 

electroforesis capilar, con los resultados obtenidos indican que el análisis Y-STRs agregó hasta 

un 21% de perfiles adicionales altamente informativos al conjunto de perfiles STRs autosómicos 

para las manchas en casos de agresión sexual. Concluyendo que la detección de los múltiples 

contribuyentes masculinos fue aproximadamente tres veces más probable con el perfil del 

cromosoma Y, que con el perfil STR autosómico y uno de diez casos no habría sido concluyente 

sin un análisis Y-STR en paralelo. 

Kraemer, et al. (2017). En su investigación 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 anónimos (sangre, saliva, hisopado bucal), y se realizó procesos de extracción del 

ADN, cuantificación, amplificación por PCR y electroforesis capilar, además se crearon mezclas 

artificiales con el control de ADN 9948 de concentración 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 Validación del 

Grupo de Trabajo Científico sobre Métodos de Análisis de ADN (SWGDAM). Los datos de 

inclusión fueron para los procedimientos basados en PCR, por ejemplo: condiciones de reacción, 

efectos de variaciones de temperatura de PCR, ciclos de amplificación, sensibilidad, rendimiento 

con inhibición simulada, estabilidad y eficiencia, precisión, reproducibilidad, y estudio de 

mezcla, concordancia, tartamudeo (stutter), especificidad de especie. El resultado de la 
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validación concluye que se demuestra que los kits Investigator 24plex QS e Investigator 24plex 

GO son ensayos de identificación robustos y confiables, según se requiere para la tipificación de 

ADN forense en el análisis de casos forenses y de base de datos. 

Zelaya, et al. (2017). En su artículo “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 análisis 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 proporción 2:1, una muestra dubitada de sangre, 1 fragmento de resto óseo 

(no tenía relación al caso de ataque sexual), donde los participantes genotipificaron las muestras 

y debían informar la metodología que usaron, los reactivos y resolver el ejercicio e incluir los 

cálculos probabilísticos de ser necesario. Concluyeron que el análisis de las mezclas siguen 

siendo un asunto importante a fortalecer en los laboratorios de genética forense, así como 

promover procesos de estandarización y validación interna, a pesar que existen estudios que 

otorgan recomendaciones para la interpretación de las mezclas, los laboratorios valoran más la 

interpretación de acuerdo a los electroferogramas y al análisis estadístico, dando poca 

importancia a la validación de los procesos de cuantificación y extracción los cuales son 

importantes para la recuperación de perfiles mezcla. 

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

desoxirribonucleico con relación a la obtención de patrón genético”. Tuvo como objetivo realizar 
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una investigación sobre la frecuencia de obtención de perfiles genéticos respecto de la calidad de 

las muestras. Para ello se realizó 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 mayoría correspondían a abuso sexual, de un total de 304 

muestras el 37,25 % correspondían a muestras de agresiones sexuales y más de la mitad de 

muestras se encontraban en buen estado de conservación, es decir un 40 % no se encontraba en 

buen estado y el patrón genético se determinó en un 65,78 % de los requerimientos solicitados. 

Por tanto, se encontró relación altamente significativa entre la obtención de perfil genético y el 

óptimo estado de conservación de las muestras. 

Barrio, et al. (2018). En su artículo “GHEP-ISFG collaborative exercise on mixture 

profiles (GHEP-MIX06). Reporting conclusions: Results and evaluation” tuvo como objetivo 

promover y contribuir al desarrollo y difusión del conocimiento científico en el campo de la 

genética forense. El estudio estuvo a cargo de la comisión de mezclas del GHEP-ISFG, quienes 

elaboraron un ejercicio colaborativo de análisis e interpretación de mezclas autosómicas STRS 

desde el 2009, con la participación de 25 laboratorios, los resultados fueron recopilados mediante 

informes a partir de propuestas de casos simulados. Una de las conclusiones más saltantes es la 

creciente tendencia de los laboratorios participantes a validar el análisis de los perfiles de ADN 

mezclas siguiendo las recomendaciones internacionales.  

Dembinski, et al. (2018). En su artículo tuvo como objetivo determinar el número de 

contribuyentes, de perfiles mezcla teóricos basados en el conteo de alelos: con la interrogante ¿el 

aumento del número 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 teóricas con el sistema PowerPlex® Fusion 6C 

que incluye 23 loci STR autosómicos y tres loci Y-STR. El número 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 análisis Y-STR mostró que los 3 marcadores Y-STR solo son 

precisos para mezclas masculinas de dos personas (96,7%). Así concluyeron que el trabajo 

demuestra que el recuento máximo de alelos utilizando los loci centrales de EE.UU, no mejora 

mucho con respecto a los paneles más pequeños, por lo que ese método, no es tan preciso más 

allá de los tres contribuyentes. 

2.1.2.  Antecedentes nacionales 

Palomino, (2018). En su tesis “Pruebas periciales del delito de violación sexual aportadas 

por la Dirección de Criminalística – Policía Nacional del Perú, Lima 2017” tuvo como objetivo 

determinar cómo las pruebas periciales realizadas por el laboratorio de criminalística de la 

Policía Nacional del Perú tienen influencia en el esclarecimiento de delitos de violencia sexual. 

Es una investigación de tipo cualitativa y el diseño la teoría fundamentada, con uso de la 

herramienta: entrevista aplicada a especialistas entre magistrados, fiscales y peritos oficiales de 

la Policía Nacional y el análisis documental. Se concluyó que las pericias, influyen en la 

investigación de los delitos de violación 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 diseño transversal: descriptivo simple, donde la población y muestra es conformada 

por 15 juzgados penales del distrito judicial de Chiclayo. Se empleó como instrumento una ficha 

de análisis mediante un cuestionario de preguntas en función al problema planteado del uso de la 
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prueba penal para determinar la causa penal.  Se concluyó que la prueba de ADN es de 

considerable importancia para la administración 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, además falta capacitación y equipos adecuados. 

Martínez, (2018). En su tesis “Estudio de la persistencia de espermatozoides en fondo 

vaginal de mujeres víctimas de violación 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 víctimas de violación sexual. En el estudio trabajaron con muestras de 

hisopados del fondo vaginal de mujeres víctimas de agresión sexual para luego utilizar los datos 

como indicadores de la permanencia de los espermatozoides, así como la aproximación más 

cercana a los hechos del delito, tomaron en cuenta las horas transcurridas desde en que 

ocurrieron los hechos del delito. Se aplicó el método de análisis espermatológico que se utilizan 

en los laboratorios de Biología forense. Las conclusiones fueron que los espermatozoides 

disminuyen con el tiempo y se considera que será de utilidad en la resolución de casos de 

violación sexual y se espera que sea validado para mejor herramienta en apoyo a la justicia. 

García, (2019). En su tesis tiene como objetivo “Aplicación de las técnicas de la 

Inmunocitoquímica PSA y Citoquímica PAS para el reconocimiento e identificación de 

espermatozoides en muestras forenses por violencia sexual en el Hospital Nacional Alberto 

Sabogal Soleguren, 2017”. Se trata de una investigación aplicada de diseño no experimental de 

nivel correlacional a partir de 2 instrumentos como la inmunocitoquímica PSA y citoquímica 

PAS, así mismo la investigación se encuentra constituída por 87 muestras forenses, donde las 

láminas positivas validada por expertos y fueron procesadas para inmunocitoquímica PSA y 

citoquímica PAS. Se concluye que la investigación es proporcional con las técnicas de 



14 
 

 
 

reconocimiento de espermatozoides en las muestras forenses relacionadas a violencia sexual con 

una mayor sensibilidad y especificidad, además en menor tiempo y sirve de apoyo a la labor 

pericial. 

Delgado, (2019). En su tesis tuvo el objetivo de “Caracterizar 21 marcadores STR 

autosómicos en una población peruana inmersa en un proceso judicial aplicado a la práctica 

forense”. Estudio experimental, transversal y correlacional realizado en una población mestiza 

peruana de 300 individuos, en muestras sanguíneas remitidas al laboratorio de la Unidad de 

Biología Molecular y Genética del IMLYCF para el análisis de la prueba de ADN, donde se 

determinó los parámetros forenses. Concluyó que la población peruana posee alelos que no posee 

la población hispana y además existe diferencia significativa entre los cálculos con frecuencia 

hispana y los cálculos con frecuencia peruana. 

Gutiérrez, (2020). En su tesis “Perfiles genéticos con ADN crítico en muestras 

biológicas”. Tuvo como objetivo determinar en qué medida la obtención del perfil genético se 

encuentra relacionado con el ADN crítico en las muestras biológicas que son remitidas para la 

prueba de ADN. Los datos fueron recopilados por una ficha de recolección 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 determinó que en 50 muestras se obtuvieron 

perfiles genéticos completos y en las 210 muestras restantes se halló condiciones críticas de las 

muestras propias del ADN, de las cuales en 170 no se logró amplificar ADN donde se atribuye a 

la ausencia de material genético, mientras que en 161 muestras la no amplificación se debió a la 

escasez del material genético. Por tanto, concluyó que la presencia de inhibidores fue la causante 

de la no amplificación en 163 muestras con ADN crítico, así como los índices de degradación en 

25 muestras biológicas ocasionaron la obtención de perfiles genéticos parciales. 
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Bases legales 

- Constitución Política Del Perú (1993) 

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

- Resolución de Fiscalía de la Nación N° 1430-2012-MP-FN, que aprueba “La guía de 

evaluación física 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 protección de datos personales”. 

- Ley 27115. “Ley que establece la acción penal pública en los delitos contra la libertad 

sexual.” 

- Decreto Legislativo Nº 635, Código Penal. 

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

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

- Resolución de Fiscalía de la Nación N° 619-2010-MP-FN, que aprueba la “Directiva 

Específica que Regula La Organización y el Funcionamiento De La Red Nacional De 

Servicios De Laboratorios De Biología Molecular y De Genética”. 

- Resolución de Fiscalía de la Nación N° 0620-2010-MP-FN. “Guía de Procedimientos 

para la Toma de Muestras de Sangre e Hisopado Bucal en Tarjeta FTA para la prueba 

de ADN”. 

- Resolución de Fiscalía de la Nación N° 291-2018-MP-FN, que aprueba el Manual de 

procedimientos “Remisión de muestras para pruebas de ADN: Casos de 

Criminalística e identificación de desaparecidos”. 
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- Resolución N° 729-2006-MP-FN. “Reglamento de la Cadena de Custodia de 

Elementos Materiales, Evidencias y Administración de Bienes Incautados”. 

- Resolución de Fiscalía de la Nación N° 1430-2012-MP-FN, que aprueba la “Guía de 

evaluación física de la integridad sexual”. 

2.2. Bases teóricas 

Perfiles genéticos mezcla 

Un perfil genético mezcla, es el hallazgo de más de 02 perfiles genéticos de individuos 

contribuyentes en una muestra por lo general de la agraviada y el agresor en los casos de 

agresión sexual. (Miozzo, 2019). 

Por lo que existen recomendaciones internacionales, donde se definen una serie de pasos 

para la adecuada interpretación de dichos perfiles (Clayton et al, 1998; Benschop y Sijen, 2013; 

Buckleton et al, 2018). 

Umbrales de perfiles genéticos 

A. Umbrales de Decisión 

Para la técnica analítica de análisis de perfiles genéticos existen umbrales que se deben 

establecer para la interpretación en el análisis y la asignación alélica (ver figura 1). Dichos 

umbrales se definen de acuerdo a recomendaciones general o de manera ideal mediante una 

validación interna y se mencionan a continuación: 
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Figura 1.  

Representación de electroforesis capilar de los umbrales 

 

Nota: Esta figura muestra los umbrales analítico y estocástico en RFU (Unidades Relativas De 

Fluorescencia), así como de los artefactos comunes del análisis de perfiles genéticos. 

Fuente: Miozzo (2019). 

 

 Umbral Analítico (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 análisis solo determinará como picos (probables alelos) 

a aquellos valores por encima de este valor sería realmente un amplificado de PCR 

generando confianza para asegurarlo (Budowle et al., 2009). 
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En particular, nos permite discriminar entre lo que sería un pico y el ruido de base, 

siendo dependiente de las condiciones y de los sistemas analíticos en la propia realidad del 

laboratorio. (Crespillo et al., 2014).  

En la figura 2, se explica la forma de determinar el cálculo en el caso de una 

validación, donde este umbral según SWGDAM, 2010 “sería dos veces la diferencia de la 

intensidad del pico más alto y la línea de base del ruido de fondo”. Además, Grgicak, 2010 

recomienda, “emplear la sistemática adecuada, y aplicación de los análisis estadísticos 

adecuados para su corrección como son los análisis de valores atípicos u outlier”. 

Figura 2.  

Cálculo del umbral analítico (UA) 

 

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

alélico: >2 Hp.p. 

Fuente: Crespillo et al., (2012). 
 

 Umbral Estocástico (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 única (Crespillo et al., 

2012). 
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En perfiles mezcla en cantidades mínimas de ADN puede derivar a la aparición de 

fenómenos estocásticos como el desbalanceo alélico hasta la pérdida alélica, que podría 

ocasionar una mala interpretación final del resultado. Por ello se requiere establecer un 

valor umbral que ofrezca confianza ante estos efectos estocásticos (Budowle et al., 2009).  

Así, también se entiende como los niveles de ADN por debajo, donde un perfil genético 

podría 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 podría mostrar picos en desequilibrio, es decir la 

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

Figura 3.  

Representación heterocigótica del Umbral Estocástico (UE) frente al Umbral Analítico 

 (UA).  

Fuente: Crespillo et al., (2012). 
 
Hay 2 opciones de cálculo: se puede tomar el valor del alelo mayor en RFUs donde, en 

los marcadores de los alelos heterocigotos no existiría pérdida alélica o drop-out alélico. 

(SWGDAM, 2010), o se considera la altura máxima del alelo compañero 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 

posición stutter (picos de repetición que se producen por pérdida o ganancia de una o dos 

repeticiones completas durante la replicación 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 posición stutter, no debe ser asignado por el software del análisis de perfiles genéticos 

(Crespillo et al., 2012). 

 Umbral “Balance de heterocigotos” (UB) 

Es el valor en porcentaje (%) de la relación, del área o altura, entre el pico alélico 

mayor y el menor de un marcador heterocigoto, en muestras de referencia (fuente única), 

por lo que debajo de ello se considera que existe desbalance entre los alelos (Crespillo et 

al., 2012). 

La SWGDAM (2010) estableció qué la “proporción 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, 2005ª; Gill et al., 2006). Donde los más acorde sería utilizar el término 

desequilibrio, porque se observaría desproporción que habría entre el área 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, así como su valoración. 

Generalmente se acepta, que, en los perfiles únicos, es decir de un solo individuo, en una 

cantidad de ADN mayor a 200 pg, de concentración de ADN dicho umbral se encuentra 

por encima de 0,6 generalmente (Butler, 2005a). 

El cálculo del umbral del ratio PHR (UB), se define como el cociente entre el área 

sobre la altura del pico de menor altura (RFU) y el área sobre la altura del pico más alto 



21 
 

 
 

(RFU), luego se multiplica por 100, expresándolo en porcentaje. Dichos resultados 

obtenidos para el UB, cada laboratorio debería calcular dicho umbral (Word, 2010ª). 

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 desviación estándar. Así mismo, 

se realizará la valoración del umbral UB, tanto por locus del marcador. (SWGDAM, 

2010). 

 Umbral “Proporción de contribuyentes”  

La proporción del número de contribuyentes en una mezcla se representa como 

mixture ratio o rango de la mezcla, la cual, es la proporción relativa y aproximada de la 

cantidad de ADN de los individuos que contribuyeron en el perfil genético mezcla 

obtenido, y se determina por la información de la altura del pico alélico de manera 

cuantitativa, que también se puede expresar como porcentaje. Por recomendaciones de 

SWGDAM (2010) donde señala que los laboratorios deben definir otras características 

cuantitativas del rango de la mezcla, en caso lo fuera, debido a que ese valor puede 

aportar datos importantes en la valoración y la interpretación de los perfiles mezcla 

(Crespillo et al., 2014). 

Análisis e interpretación de perfiles mezcla 

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

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

que están relacionados con la utilización de una cantidad inadecuada de ADN en la reacción 

PCR y los relacionados con problemas en la electroforesis capilar. 
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Para interpretar los perfiles genéticos mezcla en los casos de homologación por violencia 

sexual, sirve de guía la propuesta publicada por (Clayton et al., 1998), donde se establecen los 

siguientes procedimientos: 

 Asignación alélica, debiéndose emplear los umbrales establecidos mediante la validación 

interna en el laboratorio. 

 Confirmación del o los perfiles mezcla, mediante la aplicación de los parámetros y 

umbrales, determinados también en la validación interna. 

 Estimar el número de contribuyentes presentes en el perfil mezcla. 

 Estimar a proporción de todos los posibles contribuyentes detectados en la mezcla de 

perfiles genéticos. 

 Establecer los criterios que se considerarán para la clasificación y/o categorización de los 

perfiles mezcla, para la adecuada toma de decisiones. 

 Valorar estadísticamente los resultados obtenidos para la base científica de los resultados. 

Aseguramiento de la calidad 

 Control negativo 

Se utilizan en los procesos de extracción, cuantificación o amplificación y se compone 

únicamente de los componentes del reactivo y agua libre de nucleasas, es aceptable cuando solo 

se aprecia una línea por debajo debajo del umbral analítico en todos los margadores del 

electroferograma, es decir no se observan alelos y demuestra que no hubo contaminación con 

ADN exógeno (Butler, 2014; Goodwin et al., 2011). 

 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). 

 ADN degradado 

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

tamaño amplifican a diferencia de los marcadores de mayor tamaño no amplifican 

produciendo un efecto estocástico, por lo tanto, se observa un perfil a manera de pendiente desde 

los fragmentos más pequeños hacia los fragmentos más grandes. también es observable en 

muestra sobre-amplificadas (Miozzo, 2019). 

 Inhibidores  

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

biológica y que impiden la amplificación total o parcial (Butler, 2014). 

 Artefactos  

Son aparentes picos adicionales a los alelos que amplifican en el electroferograma sin 

embargo no corresponden a la genotipificación de la muestra debido a que se producen por la 

técnica utilizada como es durante el proceso de amplificación o electroforesis capilar (Butler, 

2005a). Los artefactos que se producen por la PCR (reacción 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 acreditación internacional, permitiendo así el 

reconocimiento externo de las acreditaciones otorgadas. La acreditación de acuerdo con la norma 
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prevé algunos requisitos de gestión que incluyen control de documentos, control de trabajos de 

prueba no conformes (NC), acciones correctivas y preventivas, organización del laboratorio, la 

adopción de un sistema de gestión que incluye el manual de calidad y la política de calidad; y 

requisitos técnicos que incluyen personal, colaboradores, métodos de prueba y validación 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 científicos que representan a los laboratorios forenses de Estados 

Unidos y Canadá, han publicado directrices de validación para los métodos de análisis de ADN 

(SWGDAM, 2016). 

Donde, se abordan los pasos de validación, la selección del método y los parámetros a 

validar. En términos de parámetros, se debe realizar una evaluación indirecta: 1) Especificidad; 

2) Umbrales analíticos; 3) Precisión del método y contaminación; y una evaluación directa: 1) 

Comparación con métodos desarrollados; 2) Comparaciones entre laboratorios y 3) Calibración 

utilizando materiales de referencia certificados (MRC) (ENFSI, 2010). 

Evidencias forenses de violencia sexual 

Evidencia forense 

En un delito de agresión sexual, al contacto entre el agresor y la victima quedarán 

siempre indicios que se trasladan del agresor a la víctima y viceversa. Dichas evidencias se 

pueden encontrar en cualquier lugar donde se cometió el delito, en los objetos o prendas que 

llevaba consigo la víctima, así como en el cuerpo de los involucrados (Magalhães, et al, 2015). 

Existen 2 tipos de evidencias: 

a. Prueba directa: no se necesita más investigación entre ellas se tiene las declaraciones de 

testigos o víctima.  
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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 víctima, sospechoso o base de datos. A su 

vez se divide en 2 clases: 

b.1.  Evidencia física: Elementos de origen no biológico como huellas, marcas, disparos, 

explosivos, objetos etc. 

b.2.  Evidencia biológica: Elementos de origen biológico como semen, fluido vaginal u 

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

Las evidencias biológicas con frecuencia corresponden a evidencias traza, es decir a los 

pequeños elementos que no son visibles al ojo humano, pero eso no indicaría que no existen, por 

ello con ayuda de la tecnología 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 víctima y se colecta para realizar la homologación genética (Magalhães, 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, señala que la violencia sexual es todo acto sexual o tentativa como los 

comentarios o insinuaciones sexuales no deseados. Además, incluye las acciones para 

comercializar o utilizar la sexualidad de una persona mediante coacción. Entre ellos se tiene: el 

acoso sexual, tocamientos indebidos, pornografía y violaciones sexuales. En el capítulo XV del 

código Penal Peruano se especifican dichos delitos (Enterarse, 2020). 
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La violencia sexual es un problema de salud pública que ocasiona grandes consecuencias 

física, psicológicas, 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). 

Homologación genética 

La evidencia biológica es importante para identificar al presunto agresor sexual, cuando 

este es desconocido tanto para comprobar que estuvo en la escena, así como que es el donador 

del perfil genético obtenido de la evidencia de la agraviada y por ende en su cuerpo. 

La homologación genética se realiza a partir de las evidencias biológicas por violencia 

sexual que vienen a ser las muestras dubitadas, que deberán ser comparadas con la muestra 

indubitada del sospechoso y sometidas a un análisis pericial para ser incorporadas a un proceso 

penal. De los análisis genéticos por homologación conducirán a la valoración de la pericia de los 

resultados que de ahí resulten (Canle, 2010). 

Generalmente el proceso penal se desarrolla en 3 etapas: 

1. De la investigación en sí, consistente en la búsqueda de las evidencias. 

2. El control de la acusación o sobreseimiento. 

3. Juzgamiento por parte de los jueces 

Así mismo, el proceso penal se clasifica en procesos comunes y procesos especiales, 

donde el NCPP ha indicado al proceso penal común para los delitos sexuales. 

La identificación de vestigios biológicos es importante para identificación 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 biológica del o los sospechosos. 

Una de las limitaciones en las homologaciones para identificación en los casos de 

agresión sexual se debe a la determinación del número mínimo de agresores donde la lisis 

diferencial y el análisis del cromosoma sexual Y, son de ayuda para este tipo de vestigios (Castro 

& Martínez, 1998). Pero en el caso de la lisis diferencial podría conllevar a perder material 

genético y en el caso del análisis del cromosoma sexual, es un estudio costoso y requerirá de 

mayor material genético, no obstante, la validación de perfiles genéticos mezcla, es una buena 

alternativa para la homologación genética y determinar la inclusión o exclusión de la 

culpabilidad de un sospechoso.    
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2.3. Formulación de hipótesis 

2.3.1 Hipótesis general 

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

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

Genética de Lima; 2019-2020. 

2.3.2 Hipótesis específicas 

1. Se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de perfiles 

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

solo agresor de mujeres peruanas, en la Unidad de Biología Molecular y Genética; 

2019-2020. 

2. Se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de perfiles 

genéticos mezcla para su aplicación en evidencias forenses de violencia sexual en 

casos penales por múltiples agresores de mujeres peruanas, en la Unidad de Biología 

Molecular y Genética; 2019-2020. 

3. Es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su aplicación en 

evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de 

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

4. Es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su aplicación en 

evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por múltiples agresores de 

mujeres peruanas, en la Unidad de Biología Molecular y Genética; 2019-2020. 
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CAPITULO III. METODOLOGIA 

La metodología 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 investigación. Cortés & 

Iglesias (2004). Es decir, es la parte de la tesis que responde a como se va a desarrollar la 

investigación.  

3.1. Método de la investigación 

El método es el hipotético deductivo, porque en este tipo de investigación se tienen 

objetivos por el que a partir de un razonamiento deductivo y aprobación de la recolección de 

datos se da solución al planteamiento de un problema y mediante la observación en particular se 

obtiene una teoría. Salgado, (2018). 

3.2. Enfoque de la investigación 

La presente investigación está diseñada bajo el enfoque cuantitativo, debido a que es el 

que mejor se adapta a las necesidades y características de la investigación. Donde se emplea una 

prueba estandarizada mediante un escalamiento acumulativo de ítems o elementos (escala 

estandarizada) que medirán la misma variable mediante una evaluación hasta obtener una 

puntuación global. Horna (2012). 
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Del enfoque cuantitativo se tomará la técnica de PCR y electroforesis capilar para evaluar 

los parámetros y umbrales generales recomendados por la comunidad científica y calificación de 

los perfiles genéticos mezcla en casos con evidencias forenses de criminalística por violación 

sexual. 

3.3. Tipo de investigación 

El tipo de investigación es aplicada de acuerdo con Tam y Oliveros (2008, p47) porque se 

propone implementar una técnica de análisis de recomendaciones generales otorgadas por la 

comunidad científica para el análisis de los perfiles genéticos mezcla como es los umbrales de 

criterios analíticos como herramienta para su aplicación en evidencias forenses por violación 

sexual en mujeres peruanas.  

Nivel de la investigación 

El nivel de investigación es transversal descriptiva, donde de acuerdo con Hernández et 

al., (2018, p177), se indica que este estudio, tiene como objetivo determinar la incidencia, nivel o 

estado en una o más variables en una población en un enfoque cuantitativo en un tiempo único. 

3.4. Diseño de la investigación 

De acuerdo con Sampieri (2018, p174) define a la investigación no experimental como 

“Estudios que se realizan sin la manipulación deliberada de variables y en los que solo se 

observan los fenómenos en su ambiente natural para analizarlos”.  

Un diseño es una estrategia metodológica y estadística desarrollada para alcanzar el 

objetivo de la investigación.  

Dado que el objetivo del estudio será establecer la aplicación de criterios de análisis de 

perfiles genéticos mezcla en evidencias forenses de violencia sexual, se recurrirá a un diseño no 
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experimental de manera transversal, descriptiva entre dos o más categorías en un momento 

determinado. 

Así se efectuará un trabajo no experimental en muestras forenses en victimas por 

violación sexual aplicando recomendaciones generales de los umbrales y parámetros de los 

marcadores STRs autosómicos para la aceptación y categorización de las mezclas en el análisis 

de perfiles genéticos mezcla. 

El diseño se representa así; 

 

 

Donde: 

M: muestra de estudio 

Ox: Observación de la variable 1: Análisis de perfiles genéticos mezcla. 

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

3.5. Población, muestra y muestreo 

Definido por Vara (2015, p221) cómo “La población es el conjunto de sujetos o cosas 

que tienen una o más propiedades en común, se encuentran en un espacio o territorio y varían en 

el transcurso del tiempo”. Este estudio estará conformado por las muestras forenses 

correspondientes a casos de violación sexual que llegan a la Unidad de Biología Molecular y 
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Genética (2019-2020), las cuales son aproximadamente 1600 evidencias forenses del 2019 al 

2020. 

El trabajo aplicativo constará de 2 partes:  

1. Análisis de perfiles genéticos mezcla. 

- Muestras de referencia (indubitadas)  

- Evidencias forenses 

2. Aplicación en muestras forenses de violencia sexual  

- Evidencias forenses de mujeres peruanas, víctimas de agresión sexual 

Muestra  

La muestra es definida por Salgado (2018) como “Un conjunto de individuos extraídos de 

la población a partir de un determinado procedimiento específico, que puede ser probabilístico o 

no probabilístico” (p.122).  

El tamaño de la muestra consistió en 141 evidencias forenses, correspondientes a casos 

judicializados para homologación de ADN de los perfiles genéticos. 

Criterios de inclusión y exclusión 

a) Criterios de inclusión 

- Evidencias forenses de casos tipificados como delitos de violencia sexual y sus 

semejanzas. 

- Evidencias forenses de violación sexual de casos solicitados para prueba de 

homologación de ADN, solicitados por autoridades fiscales o jueces. 

- Evidencias forenses de violación sexual que se encuentren en buen estado de 

conservación. 
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- Evidencias forenses de violación sexual remitidas al laboratorio UNBIMOG para 

el estudio de homologación con muestras de referencia de la muestra de 

agraviada(s), y del sospechoso(s). 

- Evidencias forenses de violación sexual remitidas al laboratorio UNBIMOG para 

el estudio de homologación que esté conformada con muestras de referencia del 

sospechoso(s). 

b) Criterios de exclusión 

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

violencia sexual y sus semejanzas. 

- Evidencias forenses solicitados para prueba de homologación de ADN, que no 

sean solicitados por autoridades fiscales o jueces. 

- Evidencias forenses de violación sexual que NO cumplan con los principios de 

cadena de custodia. 

- Evidencias forenses de violación sexual remitidas al laboratorio UNBIMOG que 

no posean muestras de referencia para la homologación genética. 

Muestreo  

En esta investigación se utilizó el método de muestreo no probabilístico 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 cómoda o fácil” (p.107). 

Para la aplicación en evidencias de violencia sexual estuvo conformada por muestras 

procedentes de diversos lugares a nivel nacional: Ancash, Apurímac, Arequipa, Ayacucho, 

Amazonas, Cusco, Huánuco, Ica, Junín, Lima, Madre de Dios, Puno y Ucayali de los casos de 



7 
 

 
 

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

atención y resolución que cumplieron con los criterios de inclusión. 

3.6. Variables y operacionalización 

El hecho de explicar un concepto abstracto a uno empírico, 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 relación entre la variable y como esta se medirá donde se pueda 

comunicar los resultados de manera más exacta. López (2000).  

Segura y FAP (2015) indican, que para poder realizar la operacionalización de las 

variables se recomienda los siguientes pasos: 

- Definir la variable de investigación. 

- Determinar las dimensiones de esa variable. 

- Establecer sus indicadores y/o subindicadores. 

- Elaborar las respectivas escalas de medición. 

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 más contribuyentes, el análisis 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 

Dimensión 1: Aplicación de los umbrales generales de perfiles genéticos mezcla 
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En la técnica de análisis de perfiles genéticos existen umbrales que se deben aplicar para la 

interpretación en el análisis y la asignación alélica. Dichos umbrales generales se definen 

mediante una revisión bibliográfica. (Crespillo, et al., 2012. P. 2). 

Dimensión 2: Interpretación de los perfiles genéticos mezcla 

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

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

 

Variable 2: Evidencias forenses de violencia sexual 

Son pruebas que comprenden fluidos biológicos 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. (Magalhães, et al., 2015, p. 2). 

Dimensiones de la variable 2 

Dimensión 1: Evidencias forenses de casos de violación sexual de un solo agresor 

Circunstancialmente, la mezcla biológica presenta un nivel mínimo de un contribuyente, 

generalmente el perpetrador o agresor en los casos de abuso sexual. (Gonzales et al., 2019, p.8). 

Dimensión 2: Evidencias forenses de casos de violación sexual por múltiples agresores. 

El término perpetrador o agresor múltiple es para referirse a todos los actos de violencia sexual 

cometido por dos o más personas. (Morgan et al., 2012). 

Matriz de consistencia 

Consiste en diseñar y explicar de manera adecuada y clara los elementos que conforman 

el proyecto de investigación que permitirá medir, evaluar e integrar en su totalidad el proyecto 

para la interpretación de su operatividad. Pérez y Ortiz (2016). 
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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 lógica como son el título de la investigación, problemas, objetivos, hipótesis, 

variables y el diseño metodológico. Ver anexo 1. 
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Tabla 1.  

Variables y operacionalización: variable 1 

Variable Definición 
Conceptual 

Definición 
Operacional 

Dimensiones Indicadores Escala de 
Medición 

Escala valorativa 
(niveles o rangos) 

  

  

  

  

  

  

 

 

  

Perfiles 

genéticos 

mezcla 

  

 

 

 

Son perfiles 

genéticos donde se 

observa presencia 

de 2 o más 

contribuyentes, el 

análisis de dichos 

perfiles genéticos 

mezcla, ocasiona 

serias discusiones 

en los grupos de 

genética forense. 

(Crespillo, et al., 

2012. P. 1). 

Se aplican umbrales para el 

análisis y la asignación alélica 

que ayudaran al laboratorio en 

las decisiones acerca de la 

interpretación de perfiles 

mezcla, donde cada 

laboratorio realiza el proceso 

de validación interna de 

acuerdo a sus condiciones. 

Mediante el uso de 

cuantificación, PCR multiplex y 

de tecnología de tinción 

fluorescente de loci STRs, 

cuyos datos proporcionan 

información cualitativa y 

cuantitativa sobre las 

intensidades de bandas y 

cantidad de ADN amplificado, 

con dicha información se 

podrá interpretar y clasificar 

los perfiles mezcla de manera 

sistemática con apoyo de 

criterios internacionales y 

aplicación de la validación 

interna de los umbrales. 

 Umbrales 

generales de 

perfiles 

genéticos 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Interpretación 

de perfiles 

mezcla 

aplicación de 

umbrales de 

referencia: 

- Analítico 

- Estocástico 

- Stutter 

- Desbalance de 

heterocigoto 

 

 

aplicación de 

umbrales proporción 

de contribuyentes: 

- Proporción 

- Contribuyentes 

principales y 

secundarios 

 

Descarte de extra 

bandas  

 

Descarte de artefactos 

no específicos 

 

Evaluación de 

contaminación 

 

 
 

 

 

 

Ordinal 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Ordinal, 

 

Nominal 

 

 

 

 

 

Nominal 

 
 

 

Nominal 

 

 

 

 

  
 

 
 

≥50 RFU,  

≤150-200 RFU, 

 ≥10 a 15%,  

≤ 0,6 RFU 

 

 

 

 

 

 

0.001-0.009, 0.01-0.09, 

0.1-1,  

distinguible, no 

distinguible. 

 

 

 

 
 

Presencia, ausencia 

 

 

 

positivo amplifica y 

negativo no amplifica 
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Fuente: Elaboración propia 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Categorización 

genotípica de perfil 

mezcla: 

- Combinación 

genotípica 

- Perfiles con 

efectos 

estocásticos, 

Degradación 

y/o     

inhibición 

- 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 c 
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Tabla 2.  

Variables y operacionalización: variable 2 

Variable Definición 

Conceptual 

Definición 

Operacional 

Dimensiones Indicadores Escala de 
Medición 

Escala valorativa 
(niveles o rangos) 

  

  

  

  

  

  

 

 

  

Evidencias 

forenses 

de 

violencia 

sexual 

  

 

Son pruebas que 

comprenden 

fluidos biológicos 

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. 

(Magalhães, et 

al., 2015, p. 2). 

 Los casos de violación 

sexual pueden estar 

perpetrados por un solo 

agresor o por múltiples 

agresores, en ambas 

situaciones las evidencias 

forenses pueden estar 

constituidas según el tipo de 

indicio biológico, así en un 

perfil mezcla generalmente 

está compuesto por el perfil 

de la agraviada (que a veces 

no es enviado) y el 

perpetrador(es), este 

constituye el componente 

minoritario, que puede 

encontrarse en un estado 

crítico o de baja calidad en 

su ADN. Los componentes 

de la mezcla mayoritario y 

minoritario, permitirá 

categorizar el perfil mezcla y 

establecer la homologación 

genética, para su valoración 

estadística y conclusión de 

los casos. 

  

 
 

 

 

 

 

 

 

 

Evidencias 

forenses de 

casos de 

violación 

sexual de un 

solo agresor 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Ubicación: 

- LIMA y provincias 

- NORTE Peruano 

- CENTRO peruano 

 

 

 

-  SUR peruano 

 

 

 

 

Edad: 

- Agraviada 

 

- Agresor  

 

 

Indicio biológico: 

- Tipo  

 

- Soporte 

 
 

 
 
 
 
 

 

 

 

 

Nominal 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

Ordinal 

 

 

 

 

Nominal 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Lima 

 

Amazonas 

 

Ancash, Apurímac, 

Ayacucho, Cusco, 

Huánuco, Junín, 

Madre De Dios, 

Ucayali 

 Ica, Arequipa y 

Puno  

 

: < 10, 10 a 17, 18 a 

25, > 25 

< 18, 18 a 30, 31 a 

60, >60 

 
 

Anal, vaginal, vulvar, 

otros 

Lámina, hissopo, 

prenda íntima, otras 

prendas, ropa de 

cama, otros 
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Fuente: Elaboración propia 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Evidencias 

forenses de 

casos de 

violación 

sexual por 

múltiples 

agresores 

 

- Preservación 
 

 

Condiciones de las 

muestras: 

 

- Referencia 

Agraviada 

- CuantificaciónSTR 

- Cuantificación 

Cromosoma Y 

- Muestra críticas 
 

 

 

 

 

Homologación genética: 

- Parentesco 

biológico 

 

 

 

 

 

- Comparación con 

muestras de 

referencia 
 

 

Resultados: 

 

Calculo de índice de 

verosimilitud  

Nominal 
 

 
 

 

 

 
 

Nominal 

 

Ordinal 

 

 

Nominal 

 

 

 

 
 

Nominal 

 

 

 

 

 

 

Ordinal 

 
 

 

 

 

 

Nominal 
 

 

Bueno, regular, malo 

 

 

 

 
 

Presente, ausente 

 

0.002 a 0.01, 0.02 a 

0.5,  

0.6 a 2, 3 a 10, > 10 

Baja cantidad ADN, 

degradación, 

inhibidas, Sobre-

amplificado 

  

 

V y S emparentados, 

V y S no 

emparentados, 

Agresores 

emparentados, 

Agresores no 

emparentados. 

01, 02, 03 ó más de 

3 agresores 

 

 

 

 

Inclusión, Exclusión, 

No concluyente. 
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3.7. Técnicas e instrumentos de recolección de datos 

Para la investigación se empleó la técnica de observación directa que consiste en 

visualizar directamente el análisis que se pretende investigar, y en contacto directo con las 

variables propias del estudio, en lo que se refiere a los instrumentos para la recolección de datos, 

estos estuvieron representados por los procesos para la caracterización y análisis de perfiles 

genéticos mezcla, así como por un formulario, el cual fue presentado a 05 profesionales expertos 

en Genética Forense, con mínimo grado de Magister, quienes validaron el instrumento. 

Crespillo et al., (2012), refieren que para establecer el procedimiento de análisis de 

perfiles genéticos mezcla se recomienda seguir “las indicaciones técnicas básicas 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 estándares de la DNA Advisory Board (Board, 2000), así 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 recolección de los datos fue realizado a través de técnicas de 

procesamiento genético molecular para la caracterización de los perfiles genéticos mezcla 

comprendido en los siguientes procedimientos: 

a. Obtención 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, así como muestras de evidencias forenses de violación sexual, recibidas a nivel 

nacional para establecer el estudio de homologación. Dichas muestras de evidencias fueron 
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solicitadas por autoridades como fiscalías o juzgados en un proceso judicial y autorizado por la 

Subgerencia de UNBIMOG en el periodo 2019-2020.  

b. Extracción del ADN 

Tarjetas FTA o Papel filtro: fueron purificadas con la solución FTA Purification Reagent 

(Whatman Inc.) y buffer TE (pH 8) según procedimiento interno LADN-G-006 Versión: 03 de 

UNBIMOG. 

Las evidencias forenses de violencia sexual se realizaron mediante la extracción del ADN 

siguiendo las instrucciones del Kit de purificación ChargeSwitch™ Forensic DNA de Invitrogen, 

así como el procedimiento interno del laboratorio LADN-G-020 Versión: 03. El ADN extraído 

fue preservado a -20 °C. 

c. Cuantificación del ADN 

La concentración de ADN óptima en las muestras se realizó mediante la cuantificación 

siguiendo las recomendaciones del kit de cuantificación de ADN Quantifiler™ Trio, el cual es un 

kit robusto que permite a los laboratorios forenses obtener simultáneamente una evaluación 

cuantitativa y cualitativa del ADN humano total humano y ADN humano masculino en una única 

reacción 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 amplificación del ADN 

(Scientific, 2017). 

La curva estándar de cuantificación, se generó a través de diluciones seriadas para las 5 

concentraciones estándar del kit, que van desde 50 ng/ml a 0,005 ng/ml que sirvieron para 

extrapolar la concentración de las muestras (ver tabla 1), para luego preparar el mix de reacción 

para la amplificación del proceso de cuantificación (tabla 2 y 3). 
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Tabla 3.  

Dilución seriada de estándares de Quantifiler™ Trio DNA 

 

Estándar 

Concentración 

(ng/uL) 

 

Volúmenes 

Factor de 

dilución 

 

Std. 1 

 

50.00 

10 μL [100 ng/μL stock] + 10 μL 

Quantifiler™ THP DNA dilution buffer 

 

2X 

Std. 2 5.00 10 μL [Std. 1] + 90 μL Quantifiler™ 

THP DNA dilution buffer 

10X 

Std. 3 0.50 10 μL [Std. 2] + 90 μL Quantifiler™ 

THP DNA dilution buffer 

10X 

Std. 4 0.05 10 μL [Std. 3] + 90 μL Quantifiler™ 

THP DNA dilution buffer 

10X 

Std. 5 0.005 10 μL [Std. 4] + 90 μL Quantifiler™ 

THP DNA dilution buffer 

10X 

 

Nota. Esta tabla muestra la preparación de la batería de diluciones del estándar de ADN del kit 

de cuantificación Quantifiler trio. 

Fuente: Scientific, T. F. (2017) 

        Tabla 4.  

Componentes del mix de reacción PCR Quantifiler™ Trio DNA 

Componente Volumen por reacción 

Quantifiler™ Trio Primer Mix 7,5 µl 

Quantifiler™ THP PCR 

Reaction Mix 

12,5 µ 

Volumen total 10,0 µl 

  Nota. Esta tabla muestra, los componentes de reacción por una reacción, se debe                          

multiplicar por el número de reacciones a utilizar. 

                         Fuente: Scientific, T. F. (2017) 

Tabla 5.  

Protocolo de ciclado Quantifiler™ Trio DNA 

Temperatura (°C)                   Tiempo                                   N° de ciclos 

95                              2 min 
95                              9 s                                                    40  
60                              30 s 

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

La amplificación de las muestras se realizó mediante el procedimiento Reacción 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 amplificación Investigator 24plex GO Kit de QIAGEN (Tabla5). Las 

muestras de ADN líquidas (ADN extraído de muestras forenses) fueron amplificadas siguiendo 

las instrucciones del kit de amplificación Investigator 24plex QS Kit de QIAGEN (Tabla 6). 

Estos kits poseen 21 marcadores STRs y son útiles para la amplificación múltiple de los locus 

básicos del CODIS (TH01, D3S1358, vWA, D21S11, TPOX, D1S1656, D12S391, SE33, 

D10S1248, D22S1045, D19S433, D8S1179, D2S1338, D2S441, D18S51, FGA, D16S539, 

CSF1PO, D13S317, D5S818 y D7S820) y amelogenina (determinación 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 reacción y ciclo de amplificación empleado se detalla en las tablas 6, 7 y 8. 

Tabla 6.  

Condiciones del mix de reacción PCR (STRs autosómicos) 

Componente Volumen por reacción 

Fast Reaction Mix 2.0 7,5 µl 

Primer Mix 12,5 µ 

Volumen total 20,0 µl 

Nota. Esta tabla muestra, los componentes por una reacción, se debe multiplicar por el número 

de reacciones a utilizar. 

  Fuente: Qiagen (2021b) 
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Tabla 7.  

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

Temperatura  (°C)               Tiempo                                   N° de ciclos 

98                                          30 s 

64                                          40 s                                                 3  

72                                           5 s 

96                                          10 s 

61                                           40 s                                               22  

72                                            5 s 

68                                            2 min                                              - 

60                                            2 min                                               - 

10                                            ∞                                                     - 

 

             Fuente: Qiagen (2021b) 

 

  Tabla 8.  

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

       

Fuente: Qiagen (2021a) 

e.   Electroforesis capilar 

La separación y detección de los productos amplificados se realizó mediante 

electroforesis capilar automatizada, en el equipo Analizador genético automático ABI 3500xL, 

para ello se utilizó el Polímero POP-4™ el cual es el soporte donde se separan los fragmentos. 

Se preparó un mix con formamida y size estándar, las cantidades dependen del número de 

muestras de acuerdo a la tabla 7: 

Temperatura  (°C)                       Tiempo                                   N° de ciclos 

98                                      30 s 

64                                       55 s                                           3  

72                                       5 s 

96                                       10 s 

61                                       55 s                                          27  

72                                       5 s 

68                                       2 min                                           - 

60                                       2 min                                           - 

10                                        ∞                                                - 
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  Tabla 9.  

Mix de preparación para la electroforesis capilar 

Componente Cantidad 

Formamida Hi Di 12 ul 

Size Standar 0,5 ul de DNA size estándar 24 plex (BTO)  

 
        Fuente: Qiagen (2021a) 

Se siguieron las recomendaciones post amplificación del kit de amplificación utilizado. 

Los datos de las muestras (mediante códigos de ADN), se ingresaron en el software Data 

Collection del analizador 3500xL. La tipificación se realizó por comparación 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 analíticos de perfiles genéticos, mediante el 

software GenMapper ID-X, el cual es un software de genotipificación automatizada de Applied 

Biosystems. 

A los perfiles genéticos obtenidos de las evidencias de asalto sexual se realizó los 

siguientes procedimientos en el análisis de los perfiles genéticos: 

1. Aplicación de los umbrales generales de decisión para la asignación de alelos. 

 Para el umbral Analítico (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 sería parte del ruido de fondo 

(Butler, 2006), es así que se verificó si los perfiles genéticos de las muestras se encontraron 

por encima de los 50 RFU. 

 Para el umbral estocástico (UE) 
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Por encima de este valor de altura máxima, se puede asumir que no hay pérdida 

alélica, en un alelo hermano de un heterocigoto; así 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 investigación se aplicó 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 amplificación multiplex, dichas bandas stutter tienen un 

pico más pequeño en relación a la banda principal y está por debajo del 15 % del área del 

pico del alelo principal. Clayton et al., (1998). Por lo que se consideró 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 proporción de la altura de los alelos de un genotipo heterocigoto, donde 

resulta de gran importancia en la categorización de un perfil mezcla.  Se consideró un 

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

 

 

 Para el umbral “Proporción de contribuyentes” 

Para determinar este umbral se tomó en cuanto la proporción en el área 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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2. Identificación de presencia de perfiles genéticos mezcla 

- Presencia de más 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 analítico (UA). 

3. Identificación de extra-bandas 

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

- Presencia de anomalías cromosómicas: trialelos. 

- Presencia de N-bandas (N y N+1) debido a la adenilación producida por la Taq 

polimerasa que suele añadir una A al extremo 3’, cuando hay sobre amplificación 

de ADN, ocasionando la aparición de picos con un nucleótido menos, 

observándose como un pico partido. 

- Descartar microvariantes 

4. Identificación de artefactos 

- Presencia de picos pull ups: cuando un alelo verdadero es muy alto (RFU) 

ocasionará la aparición de un falso pico en otros paneles. 

- Presencia de picos de corriente o spike: son muy delgados a comparación 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 disociación del flurocromo del primer y que 

migran en la electroforesis capilar separados del cebador y del amplicón, sus 

picos son más ensanchados y bajos, generalmente fuera del bin. 

- Presencia de alelos off-ladder (OL) 

5. Identificación de degradación o inhibición 

- 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. Identificación del número de individuos 

- De 2 a 4 alelos por marcador: 02 individuos 

- De 5 a 6 alelos por marcador: 03 individuos 

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

7. Combinación de los genotipos 

- Modelo combinatorio no restrictivo: Se contempla todas las posibilidades de 

combinaciones genotípicas posibles según Clayton et al., (1998). 

- Modelo combinatorio restrictivo: se contempla las posibilidades de 

combinaciones más probables según Gill et al., (2006). 

8. Identificación 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 estocásticos y/o degradadas 

9. Determinación del Indice de Verosimilitud (LR) 

- Ho = Hipótesis del fiscal: el perfil genético del sospechoso contribuye en la 

evidencia. 

- Ha = Hipótesis de la defensa: el perfil genético del sospechoso no contribuye en la 

evidencia. 

10. Posibles resultados 

- Inclusión: el o los perfiles de las muestras de referencia coinciden con el perfil 

mezcla de la evidencia, por tanto, se debe realizar una valoración estadística. 

- Exclusión: el o los perfiles de las muestras de referencia no coinciden con el perfil 

mezcla de la evidencia. 

- No concluyente: la información del perfil genético mezcla de la evidencia es 

insuficiente (perfil parcial) para determinar una inclusión o exclusión. 

3.7.2. Descripción de instrumentos 

Según Hernández y Torres (2018, p267) “Toda medición o instrumento de recolección de 

datos cuantitativo debe reunir tres requisitos esenciales: confiabilidad, validez y objetividad”. 

Para la elaboración de la investigación se utilizaron fichas que tuvieron como objetivo recopilar 

datos para el análisis 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 recolección de datos o instrumentos se 

realizaron mediante el empleo de los siguientes equipos, reactivos e insumos: 

A. Equipos  

- Termociclador: Veriti® 96-Well Fast Thermal Cycler de Applied Biosystems 
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- Analizador genético automático ABI 3500xL de Applied Biosystems 

- Centrifuga 5415 D de Eppendorf 

- 7500 FAST Real Time PCR de Applied Biosystems 

- Micropipetas mecánicas Gilson P10, P20, P100 y P1000. 

- Baño maria 

- Vortex  

B. Reactivos 

- Kit de amplificación Investigator 24plex QS Kit de QIAGEN 

- Kit de amplificación Investigator 24plex GO Kit de QIAGEN 

- Reactivo de purificación Whatman® FTA®  

- TE buffer (1X) grado biología molecular 

- Kit de cuantificación de ADN Quantifiler™ Trio de Applied Biosystems 

- Kit de extracción ChargeSwitch™ Forensic DNA de Invitrogen. 

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

- Polímero POP-4™ para analizador genético 3500/3500xL. 

- Formamida Hi-DiTM de Applied Biosystems 

- Contenedor con buffer cátodo para ABI 3500xL. 

- Contenedor con buffer ánodo para ABI 3500xL. 

C. Consumibles 

- Tarjetas FTA®, de Whatman™ con sobres. 

- Hisopos individuales estériles 

- Gasa estéril 

- Alcohol 70 % 



25 
 

 
 

- Lancetas estériles 

- Bisturís estériles 

- Guantes de látex o nitrilo estériles 

- Chaquetas manga larga con puño 

- 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 

- Película adhesiva óptica MicroAmp™ 

- Rack de separación magnética MagnaRack™ de Invitrogen™ 

- Punteras para pipetas Gilson P10, P20, P100 y P1000. 

- Septa para contenedor del buffer cátodo para ABI 3500xL 

- Septa para contenedor del buffer ánodo para ABI 3500xL 

- Septa para placa de 96 pocillos para ABI 3500xL 

3.7.3. Validación  

Descripción del instrumento. 

Para la validación de instrumentos se elaboró una ficha ver anexo 2, denominada: 

análisis de perfiles genéticos mezcla para su aplicación en evidencias forenses de violencia 

sexual de mujeres peruanas, dirigido a 05 profesionales expertos en Genética forense, Biología 

Molecular y Criminalística, a quienes se les remitió mediante correo electrónico y de manera 

personal: una carta de presentación, la matriz de operacionalización de variables, el certificado 
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de validez para la variable 1 y 2, que permitía analizar la pertinencia, relevancia y claridad 

mediante ítems: MD, D, A, MA ver anexo 3, y el instrumento de recolección de datos para 

ambas variables, así mismo se indicó lo siguiente: 

Estimado colega, se desea conocer su opinión sobre el análisis de los perfiles genéticos mezcla 

para su aplicación en evidencias forenses de violencia sexual. Por tanto, se le presenta la ficha de 

investigación titulada “ANALISIS DE PERFILES GENETICOS MEZCLA Y SU 

APLICACIÓN EN EVIDENCIAS FORENSES DE VIOLENCIA SEXUAL DE MUJERES 

PERUANAS EN UNBIMOG 2019-2020”. 

3.7.4. Confiabilidad  

Se realizó un estudio piloto en una muestra de 15 evidencias forenses de mujeres 

peruanas por violencia sexual, correspondiente a casos judicializados para la homologación 

mediante la prueba de ADN. Con los resultados obtenidos se estimó la confiabilidad del 

instrumento con el estadístico alfa de Cronbach. (González y Pazmiño 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 análisis de datos 

Se empleó el programa Word 2016 para la redacción textual de la investigación, mientras 

que, para la creación de una base de datos de los resultados obtenidos con el equipo, así como 

para la elaboración de las tablas y gráficas mediante el programa Excel 2016.  

La parte estadística para el análisis de los ítems se realizó mediante la herramienta 

estadística IBM SPSS Statistics 26. Finalmente, la valoración estadística de los resultados de los 

perfiles mezcla con las muestras de referencia a homologar en los casos de violación sexual se 

realizó mediante el programa LRmix Studio (Haned y de Jong, 2016). 



27 
 

 
 

3.9. Aspectos éticos 

La presente investigación está acorde a las disposiciones vigentes del comité de 

investigación del Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses y de la Universidad Particular 

Norbert Wiener por el cual sólo se recolectó 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 algún 

otro dato que manifieste la identidad de las personas a quienes pertenecen las muestras. Así 

mismo a los datos recolectados se aplicó los instrumentos previamente validados y 

suficientemente confiables siguiendo el procedimiento metodológico propuesto en el estudio 

para alcanzar los objetivos trazados.  

Así mismo, las muestras que se tomaron en cuenta en este trabajo surgen como 

requerimientos de casos de índole penal, para establecer homologación genética en procesos 

criminalísticos forenses por violación sexual, por tanto, son requeridos por orden judicial y 

autorizadas por la Sub Gerencia de UNBIMOG, para este estudio fueron codificadas (código 

distinto al que se usa en el laboratorio) para preservar la identidad, manteniéndose en forma 

anónima según ley 29733 de protección de datos personales. Los datos del estudio solo fueron 

utilizados exclusivamente para fines de este estudio.  

No se utilizó un consentimiento informado por que no se realizó tomas de muestras a 

individuos, la tesis se desarrolló en base a la data de perfiles genéticos obtenidos en el equipo 

analizador genético ABI 3500 xL como parte de los procesamientos rutinarios del laboratorio 

UNBIMOG durante el 2019 al 2020. 

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

Norbert Wiener siendo aprobada mediante Resolución 1483-2022, así 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-CEI. El proyecto además fue aprobado por la Gerencia de 

Garantía de la Calidad del IMLYCF mediante OFICIO N° 000141-2022-MP-FN-OFGACAL. 

- La investigación es de mi autoría responsable, conflicto de intereses, mentoría, plagio y 

publicación responsable.  

- Fue sometido al programa TURNITIN. 
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CAPITULO IV: PRESENTACIÓN Y DISCUSIÓN DE LOS RESULTADOS  

4.1.  Resultados 

El estudio consistió en el análisis de los perfiles genéticos de 141 muestras de evidencias 

forenses de mujeres peruanas (agraviadas) por delitos de violencia sexual correspondientes a 36 

casos de índole penal que fueron solicitados para el estudio de homologación de ADN durante el 

periodo 2019 al 2020 en la Unidad de Biología Molecular y Genética del Instituto de Medicina 

Legal y Ciencias Forenses. La edad de las muestras de las agraviadas oscila entre 4 a 39 años de 

edad, provenientes de los departamentos de Amazonas, Ancash, Apurímac, Arequipa, Ayacucho, 

Cusco, Huánuco, Ica, Junín, Lima, Madre De Dios, Puno y Ucayali.   

4.1.1. Análisis descriptivos de resultados 

1) Perfiles genéticos mezcla 

 Umbrales generales de perfiles genéticos 

- Aplicación de umbrales de referencia 
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Figura 4.  

Umbral analítico de perfiles genéticos 

 

Interpretación: El 98 % del umbral analítico 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 estocásticos (perfiles genéticos mezcla 

parcial). 

Figura 5.  

Umbral estocástico de perfiles genéticos 

 

Interpretación: El 82 % de los perfiles genéticos de las evidencias superaron el umbral 

estocástico 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 

138; 
98%

3; 2% ≥  50 RFU

<  50 RFU

116; 82%

25; 18%

≥150-200 RFU

< 150-200 RFU
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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 

 

Interpretación: El 60 % de los perfiles genéticos mezcla serian alelos verdaderos y el 40 

% se encuentran en la posición stutters en algunos marcadores genéticos, lo cual dificulta 

la interpretación del perfil mezcla, por lo que se valora la presencia de las muestras de 

referencia de agraviada y sospechoso (s), uso de duplicado, así como el estudio del 

cromosoma sexual Y en estos casos. 

 

 

 

 

 

 

 

 

85; 
60%

56; 
40%

≥ 10-15 RFU

< 10-15 RFU
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Figura 7.  

Balance de heterocigotos de perfiles genéticos 

 

Interpretación: 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%. 

- Aplicación de umbrales proporción de contribuyentes 

Figura 8.  

Proporción de contribuyentes de perfiles genéticos 

 

11; 8%

130; 
92%

≥ 0,6 RFU

< 0,6 RFU
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Interpretación: Para la proporción de contribuyentes 0.1-1, 87 mostraron contribuyentes 

principales y secundarios distinguibles, 25 no distinguibles, para la proporción de 

contribuyentes de 0.01-0.09, 19 distinguibles y 7 no distinguibles y para la proporción de 

contribuyentes de 0.001-0.009, 1 distinguible y 2 no distinguible. 

 Interpretación de perfiles genéticos mezcla 

- Descartes de extra-bandas 

Figura 9.  

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

 

Interpretación: El 60 % de los perfiles genéticos presentó solo picos stutters, 

mientras que el 40 % presentó picos stutters y N-bandas, siendo frecuentes en perfiles 

genéticos sobre-amplificados (exceso de ADN), no se detectó tri-alelos confirmados, 

donde las muestras de referencia con los cuales se comparó las evidencias no 

presentaba dicha anomalía cromosómica. 

- Descarte de artefactos no específicos 

 

 

 

 

85; 60%

56; 40%

stutter

stutter, N-
bandas
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Figura 10.  

Descarte de Artefactos 

 

Interpretación: 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 

 
 
 

Interpretación: Entre los artefactos observados en algunos marcadores genéticos de 

los perfiles, 88 no presentó artefactos, 37 presento spikes, 6 tuvieron pull ups, sobre 

todo en aquellos perfiles genéticos con exceso de ADN, 5 presentaron artefactos 

62; 44%
79; 56%

presencia

ausencia
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como pull ups, spikes, y dye-blob, 4 presentaron spikes y pull ups, y 1 presento dye-

blob. 

- Evaluación de contaminación 

Figura 12.  

Descarte de contaminación 

 

Interpretación: El 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 valoró el hecho que el control negativo no 

amplifique porque permite descartar contaminación del mix PCR de amplificación y 

por ende resultados no fiables.  

- Categorización genotípica de perfil mezcla 

Tabla 10.  

Combinación genotípica y tipo de perfil genético mezcla 

 

Tipo de mezcla 

Total 

a: Mezclas 
con 

contribuyent
es 

distinguibles 

b: Mezclas con 
contribuyentes 
indistinguibles 

c: Mezclas con 
efectos 

estocásticos 
y/o 

degradadas 

 1-2 alelos Recuento 
0 0 10 10 

133; 94%

8; 6%
positivo amplifica
y negativo no
amplifica

positivo y
negativo no
amplifican
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Combinación 

genotipica de 

la mezcla 

% dentro de Tipo 

de mezcla 

0,0% 0,0% 62,5% 7,1% 

3-4 alelos Recuento 83 10 6 99 

% dentro de Tipo 

de mezcla 

90,2% 30,3% 37,5% 70,2% 

5-6 alelos Recuento 9 21 0 30 

% dentro de Tipo 

de mezcla 

9,8% 63,6% 0,0% 21,3% 

> 6 alelos Recuento 0 2 0 2 

% dentro de Tipo 

de mezcla 

0,0% 6,1% 0,0% 1,4% 

Total Recuento 92 33 16 141 

% dentro de Tipo 

de mezcla 

100,0% 100,0% 100,0% 100,0% 

 

Interpretación: En las combinaciones genotípicas con 1-2 alelos podemos observar el 

62,5 % de mezclas tipo c: con efectos estocásticos y/o degradados, las combinaciones con 

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

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

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

observó mezclas tipo b: con contribuidores no distinguibles. 

 
          Tabla 11.  

Asociación de la combinación genotípica de la mezcla y el tipo de mezcla 

  Valor              df 

Significación asintótica 

(bilateral) 

Chi-cuadrado de Pearson 136,786a 6 ,000 

Razón de verosimilitud 98,644 6 ,000 

Asociación lineal por lineal 1,749 1 ,186 

N de casos válidos 141   

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

esperado es ,23. 

 
Fuente programa SPSS versión 26. 
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Interpretación: Existe una asociación entre la combinación genotípica del perfil genético 

mezcla y el tipo de mezcla con una significancia asintótica bilateral de Chi cuadrado de 

Pearson menor de 0,05.  

    Tabla 12.  

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

 

 

Tipo_de perfil Mezcla* 

Total Tipo a Tipo b  Tipo c 

 

Perfil 

Estocástico, 

Inhibición y/o 

Degradación 

 

Presencia 

Recuento 12 7 8 27 

% dentro de 

Tipo_Mezcla 

13,0% 21,2% 50,0% 19,1% 

 

Ausencia 

Recuento 80 26 8 114 

% dentro de 

Tipo_Mezcla 

87,0% 78,8% 50,0% 80,9% 

      

       Total 

Recuento 92 33 16 141 

% dentro de 

Tipo_Mezcla 

100,0% 100,0% 100,0% 100,0% 

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

Fuente programa SPSS versión 26. 

Interpretación: En el perfil mezcla tipo a, el 87 % no presentaba perfiles estocásticos, 

inhibidos y/o degradados y el 13 % si presentaba estos perfiles, en los perfiles mezcla 

tipo b, el 78,8 % no presentaron perfiles estocásticos y el 21,2 % si presentaron dichos 

perfiles, finalmente el perfil mezcla tipo c, el 50 % no presentaba perfiles estocásticos, 

inhibidos y/o degradado mientras que el otro 50 % si lo presentaba. 

Tabla 13.  

Asociación del Perfil estocástico, inhibido y/o degradado y tipo de perfil genético mezcla 

 Valor df 

Significación asintótica 

(bilateral) 

Chi-cuadrado de Pearson 12,142a 2 ,002 

Razón de verosimilitud 10,188 2 ,006 

Asociación lineal por lineal 10,655 1 ,001 
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N de casos válidos 141   

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

mínimo esperado es 3,06. 

 
Fuente programa SPSS versión 26. 

Interpretación: Existe una asociación entre los perfiles genéticos que presentaron 

problemas estocásticos, inhibidos o degradados y los tipos de perfiles mezcla (a, b y c) 

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

Figura 13.  

Umbrales generales y casos según el número de agresor (es) 

 

Interpretación: De los casos con agresor único 83 perfiles cumplen con los umbrales y 8 

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

umbrales y 5 no cumple con los umbrales. 
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Figura 14.  

Interpretación de perfiles mezcla y casos según el número de agresor (es) 

 

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

único y 40 evidencias por múltiples agresores, así mismo no fueron interpretables en 14 

evidencias por agresor único y 10 evidencias por múltiples agresores. 

2) Evidencias forenses de violencia sexual 

 Evidencias forenses de casos de violación sexual de un solo agresor 

 

 Ubicación  
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Figura 15.  

Ubicación por departamento de las evidencias forenses y casos por el número de agresor (es)  

 

Interpretación: El mayor número de evidencias forense provinieron del departamento de 

Puno con 28 evidencias en casos con agresor único y 7 evidencias en múltiples agresores, 

seguido de Huánuco con 18 evidencias en agresor único y 8 evidencias en múltiples 

agresores, Cusco 9 evidencias en casos con agresor único y 11 evidencias en múltiples 

agresores, Madre De Dios 6 evidencias en casos con agresor único y 8 evidencias en 

múltiples agresores, Lima y provincias con 7 evidencias en casos con agresor único y 6 

evidencias en múltiples agresores, Ancash con 8 evidencias con agresor único, Apurímac 

7 evidencias con múltiples agresores, Arequipa 5 evidencias con agresor único, Junín con 

4 evidencias con agresor único, Ayacucho 3 evidencias con múltiples agresores y Ucayali 
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con 3 evidencias con agresor único, Ica con 2 evidencias y Amazonas 01 evidencia con 

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

 Edad 

Tabla 14.  

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

 
Edad Agraviada (s) 

Total < 10 10 -14 15 -18 > 18 

 

 

Casos por el N° de 

agresor (es) 

Agresor único Recuento 17 13 22 39 91 

% dentro de Edad 

Agraviada (s) 

100,0% 81,3% 73,3% 50,0% 64,5% 

Múltiples 

agresores 

Recuento 0 3 8 39 50 

% dentro de Edad 

Agraviada (s) 

0,0% 18,8% 26,7% 50,0% 35,5% 

Total Recuento 17 16 30 78 141 

% dentro de Edad 

Agraviada (s) 

100,0% 100,0% 100,0% 100,0% 100,0% 

 

Interpretación: El 100 % de agraviadas menores de 10 años correspondieron a los casos 

por agresor único, las agraviadas de 10 a 14 años el 81,3 % correspondieron a casos por 

agresor único y el 18,8 % a casos por múltiples agresores, las agraviadas de 15 a 18 años 

el 73,3 % correspondieron a casos por agresor único y el 26,7 % a casos por múltiples 

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

agresor único y el otro 50 % a casos por múltiples agresores. 
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Tabla 15.  

Relación edad agraviada y casos por el número de agresor (es) 

 

 Valor df 

Significación 

asintótica (bilateral) 

Chi-cuadrado de Pearson 19,511a 3 ,000 

Razón de verosimilitud 25,003 3 ,000 

Asociación lineal por lineal 18,850 1 ,000 

N de casos válidos 141   

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

mínimo esperado es 5,67. 

 
Interpretación: Los casos con agresores únicos se asocian con agraviadas mujeres 

menores de 10 años, mientras que los agresores múltiples se asocian con agraviadas 

mayores de 18 años. 

      Tabla 16.  

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

 

 
Edad Agresor (es) 

Total 14 a 17 18 a 35 36 a 64 

 

 

Casos por el N° de 

agresor (es) 

Agresor único Recuento 0 60 31 91 

% dentro de Edad 

Agresor (es) 

0,0% 64,5% 77,5% 64,5% 

Múltiples 

agresores 

Recuento 8 33 9 50 

% dentro de Edad 

Agresor (es) 

100,0% 35,5% 22,5% 35,5% 

Total Recuento 8 93 40 141 

% dentro de Edad 

Agresor (es) 

100,0% 100,0% 100,0% 100,0% 

 
Interpretación: El 100 % de los casos por múltiples agresores correspondieron a 

agresores de 14 a 17 años, los agresores de 18 a 35 años el 64,5 % correspondieron a 

casos por agresor único y el 35,5 % a casos por múltiples agresores y los agresores de 36 



43 
 

 
 

a 64 años el 77,5 % correspondieron acasos por agresor único y el otro 22,5 % a casos 

por múltiples agresores. 

Tabla 17.  

Relación edad agresor(es) y casos por el número de agresor (es) 

 

 Valor df 

Significación asintótica 

(bilateral) 

Chi-cuadrado de Pearson 17,496a 2 ,000 

Razón de verosimilitud 19,746 2 ,000 

Asociación lineal por lineal 11,403 1 ,001 

N de casos válidos 141   

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

mínimo esperado es 2,84. 

 
Interpretación: Los agresores de 14 a 17 años están asociados a los casos por múltiples 

agresores y los agresores de 18 a 35 y de 36 a 64 están asociados con los casos de agresor 

único. 

Tipo de indicio biológico 

Figura 16.  

Indicio biológico y soporte de la muestra  
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Interpretación: El indicio biológico con mayor frecuencia fue el contenido vaginal cuyos 

soportes consistieron en 31 hisopos y 18 láminas, seguido de otros fluidos biológicos 

contenidos en 26 prendas íntimas, 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 

lámina, los indicios de tipo vulvar fueron 8 hisopos y 3 láminas. 

 Condiciones de las muestras 

Tabla 18.  

Preservación de la muestra y soporte de la muestra 

 

 

Soporte de la muestra 

Total lámina hisopo 

prenda 

íntima 

otras 

prendas 

ropa de 

cama otros 

 

 

Preservación de 

la muestra 

 

bueno 

Recuento 22 57 26 15 4 7 131 

% dentro de 

Soporte de la 

muestra 

100,0

% 

100,0

% 

100,0% 78,9% 80,0% 58,3% 92,9% 

 

regular 

Recuento 0 0 0 4 1 5 10 

% dentro de 

Soporte de la 

muestra 

0,0% 0,0% 0,0% 21,1% 20,0% 41,7% 7,1% 

 

 

Total 

Recuento 22 57 26 19 5 12 141 

% dentro de 

Soporte de la 

muestra 

100,0

% 

100,0

% 

100,0% 100,0% 100,0% 100,0

% 

100,0

% 

 
El 100 % de los soportes: láminas, hisopos y prendas íntima se encontraban en estado 

bueno de preservación, 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.  

Relación preservación de la muestra y soporte de la muestra 

 

 Valor df 

Significación asintótica 

(bilateral) 

Chi-cuadrado de Pearson 36,669a 5 ,000 

Razón de verosimilitud 31,335 5 ,000 

Asociación lineal por lineal 29,559 1 ,000 

N de casos válidos 141   

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

esperado es ,35. 

 
Interpretación: Existe una relación entre la preservación de las evidencias y el soporte de 

las evidencias con una significancia asintótica bilateral de Chi cuadrado de Pearson 

menor de 0,05. 

Figura 17.  

Muestras de referencia de la agraviadas(s) y casos según el número de agresor(es) 

 
 

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

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

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

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

mezcla. 

Tabla 20.  

Cuantificación de ADN autosómico y Cuantificación del cromosoma Y 

 
Cuantificación ADN 

Autosómico 

Cuantificación 

Cromosoma Y 

 

 

Tau_b de 

Kendall 

Cuantificación ADN 

Autosómico 

Coeficiente de 

correlación 

1,000 ,619** 

Sig. (bilateral) . ,000 

N 138 138 

Cuantificación 

Cromosoma Y 

Coeficiente de 

correlación 

,619** 1,000 

Sig. (bilateral) ,000 . 

N 138 138 

 

 

Rho de 

Spearman 

Cuantificación ADN 

Autosómico 

Coeficiente de 

correlación 

1,000 ,701** 

Sig. (bilateral) . ,000 

N 138 138 

Cuantificación 

Cromosoma Y 

Coeficiente de 

correlación 

,701** 1,000 

Sig. (bilateral) ,000 . 

N 138 138 

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

 

Interpretación: Existe una correlación significativa entre la cuantificación del ADN 

autosómico y la cuantificación 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 

cuantificación se obtiene ADN autosómico 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. 
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Tabla 21.  

Cuantificación de ADN autosómico y Cuantificación del cromosoma Y 

 Valor df 

Significación asintótica 

(bilateral) 

Chi-cuadrado de Pearson 14,737a 3 ,002 

Razón de verosimilitud 13,197 3 ,004 

N de casos válidos 141   

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

esperado es ,78. 

 
Interpretación: Existe una relación entre la cuantificación de ADN autosómico y la 

cuantificación de ADN del Cromosoma sexual Y. 

Figura 18.  

Muestras críticas en el componente minoritario y cálculo de verosimilitud  

 

Interpretación: Los perfiles genéticos mezcla con baja cantidad de ADN en el 

componente minoritario el 13,48 % dieron resultados concluyentes (inclusión y/o 

exclusión), el 6,38 % dieron resultados no concluyentes, los resultados con los perfiles 

mezcla con presencia de degradación y/o inhibición presentaron el 2,3 % tanto de 
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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 idóneos el 

65,25 % dieron resultados concluyentes y el 7,9 % resultados no concluyentes. 

Tabla 22.  

Asociación muestras críticas en el componente minoritario y cálculo de verosimilitud 

 

 Valor df 

Significación asintótica 

(bilateral) 

Chi-cuadrado de Pearson 14,737a 3 ,002 

Razón de verosimilitud 13,197 3 ,004 

N de casos válidos 141   

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

mínimo esperado es ,78. 

 
Existe una asociación entre perfiles genéticos idóneos y resultados concluyentes 

(inclusión y/o exclusión). 

 Evidencias forenses de casos de violación sexual por múltiples agresores 

Figura 19.  

Parentesco biológico y casos según el número de agresor(es)  

 
 

Interpretación: 87 evidencias por agresor único la víctima y el agresor se encuentran 

emparentados, 4 evidencias por agresor único la víctima y el agresor no están 
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emparentados y 33 evidencias por múltiples agresores tampoco se encuentran 

emparentados y 17 evidencias por múltiples agresores se encuentran emparentados. 

Tabla 23.  

Relación parentesco biológico y casos según el número de agresor(es) 

 

 
Interpretación: Existe una asociación entre los casos con agresor único y el parentesco 

biológico de víctima y agresor, así como los casos de múltiples agresores con el vínculo 

biológico de agresores. 

Figura 20.  

Cálculo de índice de verosimilitud y casos según el número de agresor(es)  

 
 

Interpretación: El gráfico muestra 53 evidencias con agresor único y 32 evidencias con 

múltiples agresores son inclusiones, 25 evidencias con agresor único y 8 evidencias con 

 Valor df 

Significación asintótica 

(bilateral) 

Chi-cuadrado de Pearson 36,461a 2 ,000 

Razón de verosimilitud 42,211 2 ,000 

Asociación lineal por lineal 33,635 1 ,000 

N de casos válidos 141   

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

esperado es 1,42. 
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múltiples agresores son exclusiones y 13 evidencias con agresor único y 10 evidencias 

con múltiples agresores fueron no concluyentes. 

Tabla 24.  

Cálculo de índice de verosimilitud y comparación con muestras de referencia 

 

Cálculo de índice de verosimilitud 

Total inclusión exclusión 

no 

concluyente 

 

 

 

Comparación 

con muestras 

de referencia 

01 agresor Recuento 53 25 13 91 

% dentro de Cálculo de 

índice de verosimilitud 

62,4% 75,8% 56,5% 64,5% 

02 agresores Recuento 15 2 4 21 

% dentro de Cálculo de 

índice de verosimilitud 

17,6% 6,1% 17,4% 14,9% 

03 agresores Recuento 1 0 4 5 

% dentro de Cálculo de 

índice de verosimilitud 

1,2% 0,0% 17,4% 3,5% 

más de 03 

agresores 

Recuento 16 6 2 24 

% dentro de Cálculo de 

índice de verosimilitud 

18,8% 18,2% 8,7% 17,0% 

Total Recuento 85 33 23 141 

% dentro de Cálculo de 

índice de verosimilitud 

100,0% 100,0% 100,0% 100,0

% 

 

Interpretación: 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 más de 03 

agresores dieron como resultados inclusión, 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 más de 03 agresores dieron 

como resultados exclusión 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 más 

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

Relación cálculo de índice de verosimilitud y comparación con muestras de referencia 

 

 Valor df 

Significación asintótica 

(bilateral) 

Chi-cuadrado de Pearson 19,267a 6 ,004 

Razón de verosimilitud 15,485 6 ,017 

Asociación lineal por lineal ,028 1 ,867 

N de casos válidos 141   

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

mínimo esperado es ,82. 

 
Interpretación: Existe una asociación entre los casos con 01 agresor y los resultados 

concluyentes como inclusión y exclusión. 

Figura 21.  

Resultados de índice de verosimilitud y casos según el número de agresor(es). 

 

Interpretación: Las evidencias concluyentes fueron 78 para casos con agresor único y 

41 para casos con múltiples agresores, los casos no concluyentes fueron 13 para casos 

con agresor único y 9 para casos con múltiples agresores. 
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4.1.2. Prueba de hipótesis. 

Hipótesis General: Se cumple con los criterios de análisis de perfiles genéticos mezcla, en las 

evidencias forenses de violencia sexual de mujeres peruanas, en la Unidad de Biología Molecular 

y Genética de Lima; 2019-2020. 

 Hipótesis estadística 

H0: No se cumple con los criterios de análisis de perfiles genéticos mezcla, en las 

evidencias forenses de violencia sexual. 

H1: se cumple con los criterios de análisis de perfiles genéticos mezcla, en las evidencias 

forenses de violencia sexual. 

  Nivel de significancia: α = 0.05 

Decisión: si P ≥ α, se acepta la H0. 

       Si p < α: Se rechaza la H0 

 Prueba estadística 

 Categoría N 

Prop. 

observada 

Prop. de 

prueba 

Significación 

exacta (bilateral) 

 

criterios de 

interpretación 

Grupo 1 no cumple los 

criterios 

28 ,20 ,50 ,000 

Grupo 2 cumple los criterios 113 ,80   

Total  141 1,00   
 

 Conclusión: el p-valor del contraste (Significancia exacta (bilateral) es 0,000 por lo que 

se debe rechazar la H0. Por tanto, se cumple con los criterios de análisis de perfiles 

genéticos mezcla, en las evidencias forenses de violencia sexual. 
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Hipótesis específica 1: Se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de 

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

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

 Hipótesis estadística 

H0: No Se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de perfiles 

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

agresor de mujeres peruanas. 

H1: Se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de perfiles 

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

agresor de mujeres peruanas. 

  Nivel de significancia: α = 0.05 

Decisión: si P ≥ α, se acepta la H0. 

        Si p < α: Se rechaza la H0 

 Prueba estadística 

 Categoría N 

Prop. 

observada 

Prop. de 

prueba 

Significación 

exacta (bilateral) 

umbrales en 

casos con 

agresor único 

Grupo 1 No cumple con 

los umbrales 

generales 

83 ,91 ,50 ,000 

Grupo 2 Cumple con los 

umbrales 

generales 

8 ,09 

  

Total  91 1,00   
 

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

rechazar la H0. Por tanto, se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de 
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perfiles genéticos mezcla en evidencias forenses en casos penales de violencia sexual de un solo 

agresor de mujeres peruanas. 

Hipótesis específica 2: Se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de 

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

múltiples agresores de mujeres peruanas, en la Unidad de Biología Molecular y Genética; 2019-

2020. 

 Hipótesis estadística 

H0: No Se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de perfiles 

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

múltiples agresores de mujeres peruanas. 

H1: Se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de perfiles 

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

múltiples agresores de mujeres peruanas. 

  Nivel de significancia: α = 0.05 

Decisión: si P ≥ α, se acepta la H0. 

        Si p < α: Se rechaza la H0 

 Prueba estadística 

 Categoría N 

Prop. 

observada 

Prop. de 

prueba 

Significación exacta 

(bilateral) 

 

Umbrales en 

casos con 

múltiples 

agresores 

Grupo 1 No cumple con 

los umbrales 

generales 

45 ,90 ,50 ,000 

Grupo 2 Cumple con los 

umbrales 

generales 

5 ,10 

  

Total  50 1,00   
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Conclusión: el p-valor del contraste (Significancia exacta (bilateral) es 0,000 por lo que se debe 

rechazar la H0. Por tanto, se cumple con la aplicación de los umbrales generales en el análisis de 

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

múltiples agresores de mujeres peruanas. 

Hipótesis específica 3: Es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su aplicación 

en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de mujeres 

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

 Hipótesis estadística 

H0: NO es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su aplicación en 

evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de mujeres 

peruanas. 

H1: Es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su aplicación en 

evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de mujeres 

peruanas. 

  Nivel de significancia: α = 0.05 

Decisión: si P ≥ α, se acepta la H0. 

        Si p < α: Se rechaza la H0 

 Prueba estadística 

 Categoría N 

Prop. 

observada 

Prop. de 

prueba 

Significación exacta 

(bilateral) 

 

Interpretación 

de perfiles 

mezcla 

Grupo 1 No son 

interpretables 

los perfiles 

mezcla 

14 ,15 ,50 ,000 
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Grupo 2 Son 

interpretables 

los perfiles 

mezcla 

77 ,85 

  

Total  91 1,00   
 

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

rechazar la H0. Por tanto, es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su 

aplicación en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales de un solo agresor de 

mujeres peruanas. 

Hipótesis específica 4: Es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su aplicación 

en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por múltiples agresores de mujeres 

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

 Hipótesis estadística 

H0: NO es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su aplicación en 

evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por múltiples agresores de 

mujeres peruanas. 

H1: Es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su aplicación en 

evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por múltiples agresores de 

mujeres peruanas. 

  Nivel de significancia: α = 0.05 

Decisión: si P ≥ α, se acepta la H0. 

        Si p < α: Se rechaza la H0 

 Prueba estadística 
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 Categoría N 

Prop. 

observada 

Prop. de 

prueba 

Significación exacta 

(bilateral) 

 

Interpretación 

de perfiles 

mezcla 

Grupo 1 No son 

interpretables 

los perfiles 

mezcla 

40 ,80 ,50 ,000 

Grupo 2 Son 

interpretables 

los perfiles 

mezcla 

10 ,20 

  

Total  50 1,00   
 

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

rechazar la H0. Por tanto, es clara la interpretación de perfiles genéticos mezcla para su 

aplicación en evidencias forenses de violencia sexual en casos penales por múltiples agresores de 

mujeres peruanas. 

4.1.3. Discusión de resultados 

La interpretación 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 científica para establecer 

los umbrales generales de interpretación, por lo que el análisis se realiza de manera cualitativa, 

más no cuantitativa debido a la falta de presupuesto, para lo cual los peritos debemos aseguramos 

con usar controles en los procesos de extracción, cuantificación y amplificación, así mismo las 

evidencias se trabajan por duplicado y empleamos el cromosoma sexual Y, básicamente para 

excluir  e incluir en casos no exista algún otro involucrado familiar del perpetrador. Así mismo, 

al igual que los participantes del ejercicio colaborativo GHEP-ISFG (Crespillo et al., 2014) 

donde de los países latinoamericanos que participaron el Perú no fue partícipe, en UNBIMOG, 

también se tiene dificultad para discriminar los picos detectados en posición stutter en los 
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perfiles mezcla y más aún cuando no poseemos umbrales validados internamente, también nos 

ceñimos a aplicar un umbral analítico igual o mayor de 50 RFU para todos los marcadores 

genéticos utilizados, no obstante deberíamos realizar una validación interna de los umbrales de 

análisis de perfiles genéticos mezcla.  

Al existir una relación entre la cuantificación de marcadores STR autosómico y 

marcadores del Cromosoma Y, su presencia hizo más factible ayudarse con este sistema cuando 

se tiene agresores múltiples, perfiles complicados coincidiendo con lo señalado por Purps, et al., 

(2015), por lo que es una gran variable en la interpretación de perfiles mezcla. 

De los 21 marcadores utilizados de acuerdo al kit de amplificación investigator 24 plex 

QS para la amplificación de las evidencias de violación sexual se observa que al igual que 

Kraemer, et al., (2017), el kit es robusto para la obtención de perfiles mezcla, no obstante no 

hemos realizado una validación interna de dicho kit en UNBIMOG, debido a que las autoridades 

indicaban que se requería un presupuesto para dicho proceso, esto evidencia el desconocimiento 

de las autoridades de la importancia de la validación interna de perfiles genéticos, esta 

problemática es común en muchos laboratorios de Latinoamérica según Zelaya, et al., (2017) 

debido a que la interpretación de perfiles mezcla es un tema que requiere reforzamiento de 

criterios y al igual que en Perú se interpreta de acuerdo a los resultados del electroferograma 

(perfiles genéticos)  y el LR del cálculo de comparación entre las evidencias y las muestras 

indubitadas. No obstante, el Perú deberá adecuarse a realizar procesos de validación de los kits 

que utiliza debido a que existe a nivel mundial un aumento a la tendencia de validar los análisis 

de perfiles mezcla como se indica en Barrio, et al., (2018). 

En este estudio existe una relación entre la buena preservación de las evidencias con los 

tipos de soporte que la contengan siendo los mejores soportes en los casos de violencia sexual: 
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las láminas, hisopos y prendas íntimas por lo que en un buen estado de las muestras se obtendrá 

perfiles genéticos óptimos, tal como afirma Valdés (2019). 

Según Dembinski, et al., (2018) la asignación del número de contribuyentes es esencial 

para interpretar eficazmente los perfiles de ADN, donde la tendencia general acerca de la 

precisión del número de contribuidores en el perfil mezcla es más difícil a medida que aumenta 

el número de contribuyentes, e incluso en el número de marcadores por lo que la discriminación 

de mezclas de cuatro, cinco y seis personas es compleja, en este estudio se encontró una 

asociación entre una combinación genotípica de 5 a 6 alelos y mayor de 6 alelos con las mezclas 

tipo b: mezclas con contribuyentes indistinguibles, es decir esto dificulta la interpretación de 

perfiles mezcla. 

El 84 % de las evidencias forenses analizadas mediante el análisis de perfiles mezcla 

dieron resultados concluyentes es decir inclusiones y/o exclusiones, los cuales son de gran 

utilidad para la administración de justicia por lo que se concuerda con Palomino (2018) que 

indica que las pericias de ADN, influyen en la investigación de los delitos de violación sexual, 

donde además se determina la culpabilidad o inculpabilidad de los involucrados como asegura 

Avellaneda (2018). 

La detección del Cromosoma sexual Y durante el proceso de cuantificación, en las 

evidencias biológicas que pertenecen a mujeres peruanas, asegura la sensibilidad y especificidad 

de las técnicas de biología forense: microscopía y bioquímica en el reconocimiento de 

espermatozoides como asegura García (2019) y que es de gran utilidad en la resolución de casos 

de violencia sexual, porque nos indica que existe un componente masculino en la muestra, Así 

mismo no debe pasar mucho tiempo en la colecta de dichas muestras según Martínez (2018). 
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Los cálculos de verosimilitud de los resultados de inclusión fueron realizados con 

frecuencias alélicas peruana, si bien es cierto existe diferencias significativas entre la base 

poblacional peruana e hispana según Delgado (2019), no obstante, dicha diferencia entre las 

poblaciones sería de mayor impacto en los cálculos de vinculo biológico y no ha sido 

demostrado en cálculos de homologación genética con evidencias biológicas de asalto sexual. 

Gutiérrez (2020), indica que la presencia de inhibidores es la causante de la no 

amplificación en muestras con ADN crítico, y la degradación en muestras biológicas ocasionan 

la obtención de perfiles genéticos parciales, en este estudio se determinó que hay una relación de 

perfiles mezcla idóneos y la obtención de resultados concluyentes (exclusión y/o exclusión). 
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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 Biología Molecular y Genética; 

2019-2020 cumplen con los criterios de interpretación general del análisis de 

perfiles genéticos como fue: aprobar los umbrales generales de recomendación 

por la comunidad científica: donde el 98 % superaron el umbral analítico de 50 

RFU, el 82 % superaron el umbral estocástico de ≥ 150-200 RFU, el 60 % 

superaron el umbral stutter < 10-15 RFU, el 92 % presentaron desbalance de 

heterocigotos < 0,6 RFU. La proporción de contribuyentes de 0.1-1 fue 

distinguible el 62 % y no distinguible el 18 %, la proporción 0.01-0.09 fue 

distinguible el 13 % y no distinguible el 5 %, la proporción 0.001-0.009 fue 

distinguible el 0.7 % y no distinguible el 1 %. Se descartó 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 evaluación de contaminación en el 94 % el positivo amplifica y el negativo no 

amplifica, y existe una asociación significativa entre los perfiles estocásticos, 

degradados y/o inhibidos y los tipos de perfiles mezcla. 

2. En los casos penales de un solo agresor si cumple con la aplicación de umbrales 

generales de recomendación científica. El departamento de Puno es el que remitió 
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el mayor número de evidencias seguido por Huánuco y Cusco. El agresor único 

está asociado con agraviadas mujeres menores de 10 años, así como con los 

agresores de 18 a 64 años, así mismo estuvieron presente 26 muestras de 

referencia de la agraviada y 65 no estuvieron presente. 

3. En los casos penales por múltiples agresores si cumple con la aplicación de 

umbrales generales de recomendación científica. El departamento de Cusco es el 

que remitió el mayor número de evidencias seguido por Huánuco, Madre de Dios, 

Puno y Apurímac. Los múltiples agresores están asociados con agraviadas 

mujeres mayores de 18 años, así como con los agresores de 14 a 17 años, así 

mismo estuvieron presente 21 muestras de referencia de la agraviada y 29 no 

estuvieron presente esto ocasionó mayor dificultad en la interpretación. 

4. 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 contaminación, establecer la combinación genotípica, perfiles con 

efectos estocásticos, degradados y/o inhibidos, así como reconocer los tipos de 

perfiles mezcla, existe una asociación entre el agresor y el parentesco biológico de 

la víctima, además estos casos están relacionados con los resultados concluyentes 

como son inclusión y exclusión. Los casos concluyentes fueron 78 evidencias y 

los casos no concluyentes fueron 13 evidencias. 

5. Los perfiles genéticos mezcla fueron interpretables en casos penales de múltiples 

agresores es decir es posible descartar extra-bandas, artefactos, no contaminación, 

establecer la combinación genotípica, perfiles con efectos estocásticos, 

degradados y/o inhibidos, así como reconocer los tipos de perfiles mezcla, y 
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existe una asociación entre los múltiples agresores y el vínculo biológico 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 Biología Molecular y Genética del Instituto de 

Medicina Legal y Ciencias Forenses, realice la validación interna de los umbrales 

de referencia: umbral analítico, umbral estocástico, umbral stutter, umbral 

desbalance de heterocigotos para cada uno de los kits de marcadores genéticos 

STRs autosómicos que utilice el laboratorio, para poder realizar la interpretación 

adecuada de los perfiles mezcla acorde a las condiciones del laboratorio para su 

valoración de las mismas y estar acorde con la estandarización de laboratorios a 

nivel internacional. 

2. Se debe tener a consideración la amplificación por duplicado de extractos de 

ADN de las evidencias forenses de asalto sexual, uso de los controles positivo y 

negativo para asegurar la no contaminación de las evidencias y el uso de 

marcadores del Cromosoma sexual Y, básicamente para asegurar las exclusiones. 

3. Las Unidades Médico Legal que apoyan con las pruebas preliminares de Biología 

Forense y remiten las evidencias para la prueba de homologación 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. 

4. Se debe implementar una base de perfiles genéticos de sospechosos de violencia 

sexual, evidencias forenses de asalto sexual, así como de los perfiles genéticos de 
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los colaboradores que toman muestras, procesan y remiten las evidencias en 

Biología Forense a la UNBIMOG. 
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ANEXOS: 

Anexo 1. Matriz de consistencia 

Título de la investigación: Análisis De Perfiles Genéticos Mezcla Y Su Aplicación En Evidencias Forenses De 

Violencia Sexual De Mujeres Peruanas En UNBIMOG 2019-2020. 

Formulación del 
problema 

Objetivos Hipótesis 
 

Variables Diseño 
metodológico 

 
Problema general 
 
¿Se cumple con los 
criterios de análisis de 
perfiles genéticos mezcla, 
en las evidencias forenses 
de violencia sexual de 
mujeres peruanas, en la 
Unidad de Biología 
Molecular y Genética de 
Lima; 2019-2020? 
 
Problemas específicos 
 
¿Se cumple con la 
aplicación de los 
umbrales generales en el 
análisis de perfiles 
genéticos mezcla en 
evidencias forenses en 
casos penales de 
violencia sexual de un 
solo agresor de mujeres 

 
Objetivo general 
 
Aplicar criterios de 
interpretación del análisis 
de perfiles genéticos 
mezcla, en evidencias 
forenses de violencia 
sexual de mujeres 
peruanas, en la Unidad de 
Biología Molecular y 
Genética; 2019-2020. 
 
Objetivos específicos 
 
Aplicar los umbrales 
generales en el análisis de 
perfiles genéticos mezcla 
para su aplicación en 
evidencias forenses de 
violencia sexual en casos 
penales de un solo agresor 
de mujeres peruanas, en la 
Unidad de Biología 

 
Hipótesis 
 
Se cumple con los 
criterios de análisis de 
perfiles genéticos mezcla, 
en las evidencias forenses 
de violencia sexual de 
mujeres peruanas, en la 
Unidad de Biología 
Molecular y Genética de 
Lima; 2019-2020. 
 
Hipótesis especificas 
 
Se cumple con la 
aplicación de los 
umbrales generales en el 
análisis de perfiles 
genéticos mezcla en 
evidencias forenses en 
casos penales de 
violencia sexual de un 
solo agresor de mujeres 

 
V1. Análisis de perfiles 
genéticos mezcla 
 
Dimensiones: 
 
Aplicación de los 
umbrales generales de 
análisis de perfiles 
genéticos mezcla. 
 
Interpretación de los 
perfiles genéticos 
mezcla 

 
 

V2. Evidencias forenses 
de violencia sexual 
 
Dimensiones: 
 
Casos penales con 
evidencias forenses de 

 
- Tipo de 
investigación 
 
Aplicada, 
Transversal y 
descriptiva 
 
-Diseño de 
investigación 
 
No experimental. 
 
El diseño específico 
es; 
 

 
 
Donde: 
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peruanas, en la Unidad de 
Biología Molecular y 
Genética; 2019-2020? 
 
 
¿Se cumple con la 
aplicación de los 
umbrales generales en el 
análisis de perfiles 
genéticos mezcla para su 
aplicación en evidencias 
forenses de violencia 
sexual en casos penales 
por múltiples agresores 
de mujeres peruanas, en 
la Unidad de Biología 
Molecular y Genética; 
2019-2020? 
 
¿Es clara la interpretación 
de perfiles genéticos 
mezcla para su aplicación 
en evidencias forenses de 
violencia sexual en casos 
penales de un solo agresor 
de mujeres peruanas, en 
la Unidad de Biología 
Molecular y Genética; 
2019-2020? 
 
 
¿Es clara la interpretación 
de perfiles genéticos 

Molecular y Genética; 
2019-2020. 
 
 
 
Aplicar los umbrales 
generales en el análisis de 
perfiles genéticos mezcla 
para su aplicación en 
evidencias forenses de 
violencia sexual en casos 
penales por múltiples 
agresores de mujeres 
peruanas, en la Unidad de 
Biología Molecular y 
Genética; 2019-2020. 
 
 
 
Interpretar los perfiles 
genéticos mezcla para su 
aplicación en evidencias 
forenses de violencia 
sexual en casos penales de 
un solo agresor de mujeres 
peruanas, en la Unidad de 
Biología Molecular y 
Genética; 2019-2020. 
 
 
Interpretar los perfiles 
genéticos mezcla para su 
aplicación en evidencias 

peruanas, en la Unidad de 
Biología Molecular y 
Genética; 2019-2020. 
 
 
Se cumple con la 
aplicación de los 
umbrales generales en el 
análisis de perfiles 
genéticos mezcla para su 
aplicación en evidencias 
forenses de violencia 
sexual en casos penales 
por múltiples agresores 
de mujeres peruanas, en 
la Unidad de Biología 
Molecular y Genética; 
2019-2020. 
 
Es clara la interpretación 
de perfiles genéticos 
mezcla para su aplicación 
en evidencias forenses de 
violencia sexual en casos 
penales de un solo agresor 
de mujeres peruanas, en 
la Unidad de Biología 
Molecular y Genética; 
2019-2020. 
 
 
Es clara la interpretación 
de perfiles genéticos 

violencia sexual de un 
solo agresor. 
 
Casos penales con 
evidencias forenses de 
violencia sexual por 
múltiples agresores. 
 

 

 
M = Evidencias 
forenses 
Observación de V1= 
Perfiles genéticos 
mezcla. 
Observación de V2 = 
Evidencias forenses 
de violencia sexual. 
 
-Población  
 
1200 evidencias 
forenses de violación 
sexual de mujeres 
peruanas son 
remitidas a la 
Unidad de Biología 
Molecular y 
Genética, durante los 
años 2020 y 2021. 
 
-Muestra 
 
Se estudió 141 
evidencias forenses 
de víctimas peruanas 
de agresión sexual 
que fueron remitidas 
a la Unidad de 
Biología Molecular 
y Genética durante 
los años 2020 y 
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mezcla para su aplicación 
en evidencias forenses de 
violencia sexual en casos 
penales por múltiples 
agresores de mujeres 
peruanas, en la Unidad de 
Biología Molecular y 
Genética; 2019-2020? 

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

mezcla para su aplicación 
en evidencias forenses de 
violencia sexual en casos 
penales por múltiples 
agresores de mujeres 
peruanas, en la Unidad de 
Biología Molecular y 
Genética; 2019-2020. 

2021, que cumplen 
con los criterios de 
inclusión y de 
exclusión. El 
muestreo será no 
probabilístico por 
muestreo de juicio. 
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Anexo 2. Instrumento de recolección de los datos 

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

 
Variable 1. Perfiles genéticos mezcla 

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

Nº ITEMS 

1. Umbral Analítico (UA) 

A ≥ 50 (alelo) B < 50 (no alelo) 

2. Umbral Estocástico (UE) 

A > 150 – 200 RFUs (sin pérdida 

alélica) 

B ≤150 – 200 RFUs (con pérdida alélica) 

3. Umbral Stutter (US) 

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

4. Umbral de desbalance de Heterocigotos (Hb) 

A > 0,6  B ≤ 0,6 

5. Proporción de contribuyentes 

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

6. 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. Evaluación de contaminación: Controles positivo y negativo 

A positivo amplifica y 

negativo no amplifica 
B positivo y negativo no 

amplifican 
C positivo y negativo 

amplifican 

10. Combinación genotípica de los componentes de la mezcla 

A 1-2 alelos B 3-4 

alelos 

C 5-6 alelos D >6 alelos 

11. Perfiles con efectos estocásticos, degradación y/o inhibición 

A Presencia B Ausencia 
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ANALISIS DE PERFILES GENETICOS MEZCLA Y SU APLICACIÓN 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 análisis de los perfiles genéticos 
mezcla para ser aplicado en los casos con evidencias de violencia sexual en mujeres peruanas. 

12. Tipos de perfiles genéticos mezcla 

A Tipo a:  Mezclas 

con contribuyentes 

distinguibles 

B Tipo b:  Mezclas con 

contribuyentes 

indistinguibles 

C Tipo c:  Mezclas con 

efectos estocásticos y/o 

degradadas 

Nº ITEMS 

13 Ubicación  

A LIMA y 

provincias 

B NORTE 

Peruano 

C CENTRO 

peruano  

D SUR 

peruano 

14 Edad agraviada (s) 

A < 10 B 10 a 17 C 18 a 25 D > 25 

15 Edad Agresor (es) 

A <<< 18 B 18 a 

30 

C 31 a 60 D >60 

16 Tipo de indicio biológico 

 

A 

 

anal 

 

B 

 

vaginal 

 

C 

 

vulva

r 

 

D 

otro lugar de 

cuerpo de 

agraviada 

 

E 

 

otros 

17 Soporte que contiene la muestra 

 

A 

 

lámina 

 

B 

 

hisopo 

 

C 

 

Prenda 

intima 

 

D 

Otras 

prendas 

 

E 

Ropa 

de 

cam

a 

 

F 

 

otros 

18 Preservación de las muestras 

 

 

A 

Bueno: Cumple con 

la norma de 

bioseguridad de 

preservación y 

embalaje. 

 

 

B 

Regular:  Cumple 

en parte con la 

norma de 

bioseguridad de 

preservación y 

embalaje. 

 

 

C 

 

Malo:  No cumple con la 

norma de bioseguridad de 

preservación y embalaje 

19 Muestra de referencia de la agraviada 

A Presente B Ausente 
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20 Cuantificación ADN autosómico (ng) 

A 0.002 a 

0.01 

B 0.02 a 

0.5 

C 0.6 a 2 D 3 a 10 E > 10 

21 Cuantificación Cromosoma Y (ng) 

A 0.002 a 

0.01 

B 0.02 a 

0.5 

C 0.6 a 2 D 3 a 10 E > 10 

22 Muestras críticas en el componente minoritario 

 

A 

Baja 

cantidad 

ADN 

 

B 

 

degra

dació

n 

 

C 

 

inhibidas 

 

D 

Sobre-

amplific

ado 

 

E 

 

ninguna 

23 Parentesco biológico 

A Víctima y 

agresor 

emparentados 

B Víctima y agresor 

no emparentados 

C Agresores 

emparentados 

D Agresores no 

emparentados 

24 Comparación con muestra de referencia 

A 01 Agresor B 02 

Agresore

s 

C 03 Agresores D Más de 3 Agresores 

25 Cálculo del índice de Verosimilitud 

A Inclusión B Exclusión C No concluyente 
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Anexo 3. Validez del instrumento  

 

 

Validez basado en el contenido a través de la V de Aiken

p1 p2 p3 p4 p5 p6 p7 p8 p9 p10 p11 p12 p13 p14 p15 p16 p17 p18 p19 p20 p21 p22 p23 p24 p25

Experto 1 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 MD = 0

Experto 2 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 D = 1

Experto 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 A = 2

Experto 4 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 MA = 3

Experto 5 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3

suma 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15

Vaiken 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

Ⴟ

DE

Todas las preguntas son muy pertinentes

PERTINENCIA

0.83333

1.1E-16

p1 p2 p3 p4 p5 p6 p7 p8 p9 p10 p11 p12 p13 p14 p15 p16 p17 p18 p19 p20 p21 p22 p23 p24 p25

Experto 1 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 MD = 0

Experto 2 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 D = 1

Experto 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 A = 2

Experto 4 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 MA = 3

Experto 5 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3

suma 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15

Vaiken 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

Ⴟ

DE

Las preguntas son muy relevantes

RELEVANCIA

0.83333

1.1E-16
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Fuente: programa Excel 2016 

 

 

 

 

 

 

 

 

p1 p2 p3 p4 p5 p6 p7 p8 p9 p10 p11 p12 p13 p14 p15 p16 p17 p18 p19 p20 p21 p22 p23 p24 p25

Experto 1 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 MD = 0

Experto 2 2 2 2 2 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 D = 1

Experto 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 A = 2

Experto 4 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 MA = 3

Experto 5 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3

suma 14 14 14 14 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15 15

Vaiken 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

Ⴟ

DE

Las preguntas son muy claras

0.82444

0.02079

CLARIDAD
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Anexo 4. Certificados de validez 
Certificado de validez experto 1: variable 1 
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Certificado de validez experto 1: variable 2 
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Certificado de validez experto 2: variable 1 

 

  

Certificado de validez experto 2: variable 2 
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Certificado de validez experto 3: variable 1 
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Certificado de validez experto 3: variable 2 
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Certificado de validez experto 4: variable 1 
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Certificado de validez experto 4: variable 2 
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Certificado de validez experto 5: variable 1 
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Certificado de validez experto 5: variable 2 
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Anexo 5. Confiabilidad del instrumento 

COMPUTE suma=Umbral_Analítico + Umbral_Estocástico + Umbral_Stutter + 
Umbral_desbalance_heterocigotos + Proporción_Contribuyentes + 
Contribuyentes_principales_secundarios + Extrabandas + Artefactos + 
Evaluación_contaminación + Combinacion_Genotipica + 
Perfil_Estocastico_Inhibición_Degradacion + 
    Tipo_Mezcla + Ubicacion + Edad_V + Edad_S + Indicio + Soporte + 
Preservacion + Referencia_Agraviada 
    + Cuantificación_ADN_Autosomico + Cuantificación_Y + Muestras Criticas + 
Parentesco + N°_Homologación + Verosimilitud. 
EXECUTE. 
CORRELATIONS 
  / Umbral_Analítico + Umbral_Estocástico + Umbral_Stutter + 
Umbral_desbalance_heterocigotos + Proporción_Contribuyentes + 
Contribuyentes_principales_secundarios + Extrabandas + Artefactos + 
Evaluación_contaminación + Combinacion_Genotipica + 
Perfil_Estocastico_Inhibición_Degradacion + 
    Tipo_Mezcla + Ubicacion + Edad_V + Edad_S + Indicio + Soporte + 
Preservacion + Referencia_Agraviada 
    + Cuantificación_ADN_Autosomico + Cuantificación_Y + Muestras Criticas + 
Parentesco + N°_Homologación + Verosimilitud. 
 suma 
  /PRINT=TWOTAIL NOSIG 
  /MISSING=PAIRWISE. 
 

Fiabilidad 
 
Escala: V1+V2 

Resumen de procesamiento de 

casos 

 N % 

Casos Válido 15 100,0 

Excluidoa 0 ,0 

Total 15 100,0 

a. La eliminación por lista se basa en todas las 

variables del procedimiento. 

 
 

Estadísticas de fiabilidad 

Alfa de 

Cronbach N de elementos 

,823 25 

El instrumento es altamente confiable. 

Fuente SPSS versión 26. 
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Anexo 6. Oficio de aprobación del Instituto de Medicina Legal Y ciencias Forenses para la 
recolección de datos 
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Anexo 7. Carta de aprobación del comité de ética   
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Anexo 8. Fotos del estudio 
Imágenes de evidencias de violencia sexual.  
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Imágenes de extra-bandas genéticas 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Imágenes de artefactos genéticos  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Desbalance de heterocigotos 
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Sobreamplificado de ADN  
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Contribuyentes principales y secundarios  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 22. Perfil genético degradado y/o inhibido 



99 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 23. Perfil genético con efectos estocásticos 
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Figura 24. Ejemplo de inclusión  
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Resultados de inclusión con perfiles mezcla realizados mediante el programa LRmix  

versión 2.1.3 
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