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Analisis del cromosoma sexual Y en casos de violacion sexual

en mujeres del Peru, periodo 2018 al 2022.

Analysis of the Y sex chromosome in cases of sexual assault

against women in Peru, 2018-2022

Medina Quintanilla, Maria Elena
Egresada de la Maestria en Ciencia Criminalistica
Universidad Privada Norbert Wiener, Lima, Pera.

Resumen.

En la investigacion se logrd establecer como el analisis del cromosoma sexual Y esta
relacionado a casos de violacion sexual en mujeres del Peru, durante los afios 2018 al 2022,
a través del método hipotético deductivo, enfoque cuantitativo, tipo de investigacion
aplicada, alcance asociativo; en una muestra seleccionada por muestreo probabilistico
aleatorio simple se identificé a 109 informes periciales que incluyen los STRs del
cromosoma sexual Y en delitos de violacion sexual. Se obtuvo que las muestras en buen
estado de conservacion presentan mayor proporcion de perfiles genéticos no degradados con
un 92.3%, los hisopos concentran la mayor proporcion de perfiles completos (52.7%)
seguido de las laminas (17.6%), respecto al numero de alelos se registraron en el 68.5% la
presencia de un alelo, de los cuales el 26.1% concentra el mayor nivel de cuantificacion de
cromosoma Y entre 0.5 al 0.8 y en segundo lugar (13.5%) representan el 0.9 al 1.2 nano
gramo de ADN, se concluye que existe relacion significativa entre el perfil genético afectado
por inhibidores de la PCR o degradado de acuerdo a la conservacion de la muestra obtenido
mayor éxito de perfil genético en muestras bien conservadas, siendo la concentracion de

ADN ideal para lograr perfiles completos el rango entre 0.5 a 0.8 nano gramos.

Palabras clave: prueba pericial, genética forense, violencia sexual, criminalistica forense, A cceso
a la justicia.

Abstract

This study established the relationship between Y -chromosome analysis and sexual assault

cases involving women in Peru between 2018 and 2022. Using a quantitative, applied, and



correlational research design, 109 forensic reports involving Y -chromosome STRs in sexual
assault cases were identified through simple random sampling. The results showed that well-
preserved samples yielded a higher proportion (92.3%) of non-degraded genetic profiles;
swabs yielded the highest proportion of complete profiles (52.7%), followed by slides
(17.6%). Regarding allele counts, the presence of a single allele was recorded in 68.5% of
cases; within this group, 26.1% showed Y -chromosome quantification levels between 0.5
and 0.8 ng, while 13.5% showed levels between 0.9 and 1.2 ng. The study concludes that
there is a significant relationship between the genetic profile—specifically regarding PCR
inhibition or degradation—and sample preservation, with greater success achieved in well-
preserved samples; the ideal DNA concentration range for obtaining complete profiles was

found to be 0.5 to 0.8 nanograms.

Keywords: expert evidence, forensic genetics, sexual violence, forensic criminalistics, access to
justice.

I. INTRODUCCION

La violencia es un problema visible de las sociedades en el mundo, siendo la violencia
contra la mujer una expresion brutal de desigualdad a comparacion con los hombres (Diaz et
al.,, 2021); de acuerdo con la ONU (2023) la violencia como acto sexual, emocional,
economico, psicologico y fisico influye en otra persona; siendo la violencia contra la mujer la
que ha alcanzado cifras alarmantes a nivel mundial, Aramburd (2020) encontré que esta
violencia provoca cambios en la personalidad y comportamiento de la victima; que va
afectando principalmente a nifias y adolescentes menores de 14 anos (Gutiérrez, 2022).
En el Peru las victimas de violencia sexual en los ultimos afos van aumentando, en el 2025
se registraron 32180 casos atendidos en el centro emergencia mujer (MIMP, 2025); cifras en
las que se puede evidenciar la necesidad de intervencion de nuestras autoridades para poder
solucionar la problematica, por otro lado se puede observar la escasa funcionalidad y eficacia
de las diferentes evidencias que son utilizadas en el proceso de juicio para poder dictaminar
la sentencia en beneficio de la agraviada (Gongora, 2023).

Estudios internacionales como Gongora (2023) destaca la importancia del ADN en
casos de delitos sexuales en el &mbito penal; por su lado Lopez (2021) registra a través de
STR del cromosoma Y diferencias entre poblaciones afrodescendientes; asimismo Larroza

(2021), menciona que los perfiles genéticos completos son mds informativo como aporte a la



autoridad solicitante, enfatiza una correcta toma de muestra, una optima conservacion de la
misma y que la cantidad de ADN que se tenga sea la adecuada para una amplificacion ,
obtencion y posterior analisis delos perfiles genéticos. Durante el procedimiento de extraccion
puede haber perdida de la concentracion del cromosoma sexual Y, evidencidndose en la
cuantificacion, por ello es importante establecer un procedimiento previo como la extraccion
diferencial basado en el aislamiento de la informacion del agresor garantizando asi perfiles
genéticos de ADN precisos y claros (Wright, S., Huge, B., 2020). Velasco (2024) concluye
que en las investigaciones de nivel forense es importante el estudio del ADN ya que nos
proporciona pruebas precisas y solidas para poder vincular al sospechoso o sospechosos en un
delito o en casos que puedan relacionarse entre si; Lopez (2021) en su estudio presenta 2
marcadores genéticos con mayor diversidad genética, siendo estos los marcadores DYS385y
DYF387S1, llegando a la conclusion que ambas poblaciones poseen una composicion
trihibrida con un ligero aumento en la poblacion de Morelos mostrando diferencia afro
descendencia; Larroza (2020), indica que todo resultado de una investigacion depende de una
correcta toma de muestra, una Optima conservacion de la misma y que la cantidad de ADN
que se tenga sea la adecuada para una amplificacion , obtencion y posterior andlisis de los
perfiles genéticos.

Estudios nacionales como Mondragéon (2021) menciona que los casos de violencia
sexual se dan en hogares disfuncionales como funcionales, siendo los hogares situados en
zonas mas alejadas los mas frecuentes y donde las costumbres son ain mas arraigadas;
Bermejo (2020) establece que los contribuyentes ya sean multiples o solo un contribuyente en
los perfiles mezcla logran identificar a uno o varios contribuyentes. Los avances de la genética
forense permiten que dé muestras complejas y en diferentes condiciones, se pueda obtener
perfiles genéticos (Albarran y Fernandez 2015). Davalos (2023) determina la necesidad de
contar con un Banco de datos genético de los diferentes casos de agresiones sexual, con la
finalidad de poder individualizar al agresor o agresores facilitando asi la investigacion en la
etapa de inicio; Neyra et al. (2022) concluye que los STR de los Haplotipos Y-STR presentan
un elevado polimorfismo es de gran utilidad en estudios forenses e identificacion de
individuos. Romero (2022), menciona que la prueba pericial cientifica tiene un aporte y un
valor significativo en procesos por violacion demostrando asi la importancia de la prueba
pericial cientifica. Jiménez y Cisneros (2020) Tuvieron como resultado que los menores de
edad fue la poblacién mas vulnerable en los casos de violacion sexual.

El cromosoma sexual Y es una herramienta util para poder identificar perfiles



genéticos de linaje paterno en muestras de mezcla de ADN, sobre todo en aquellos casos de
agresiones sexuales donde el componente femenino se encuentra en niveles mayores y la
presencia del componente masculino se encuentra en proporciones minoritarias dificultando
el analisis respectivo. (Costa, R. y Fadoni, J.,2025). El cromosoma Y es el mas pequefios del
genoma humano, contiene cerca de 60 millones de pares de bases y tiene un menor nimero
de genes comparado con cualquier otro cromosoma (Pérez, 2010). Los STRs del cromosoma
Y son utilizados para la identificacion de individuos de género masculino en diversos casos
criminales. Actualmente en las diferentes bases de datos gendmicas se pueden encontrar
centenares de STRs de cromosoma Y usados por la mayoria de los laboratorios forense para
resolver ciertos casos de filiaciones complejas y especialmente los diferentes casos criminales
en los que se observa mezcla con componente de ADN masculino y ADN femenino como en
las violaciones sexuales. La importancia de utilizar STR del cromosoma Y es su herencia por
linea paterna, ausencia de recombinacion y que al presentarse algun tipo de mutacion esta
podra ser estudiada por largos periodos de tiempo, la forma de herencia en “bloque” a lo que
se le ha denominado haplotipo (Kayser, et al., 1997).

Un haplotipo es un conjunto de polimorfismos o variantes que tienden a heredarse
juntos, porque no suele haber cruzamientos o recombinaciones entre estos marcadores o
diferentes polimorfismos. Un haplotipo se refiere a una combinacion de alelos en un solo gen,
o alelos en multiples genes especifico por lo general refleja una combinacion unica de
variantes que residen una cerca de la otra en un cromosoma, se trata de variaciones en el ADN
que estan tan juntos que no tienen tendencia a recombinarse, y por lo tanto tienden a ser
transmitidas juntas a través de generaciones. El Proyecto Internacional HapMap nos ha dado
una herramienta excelente para la deteccion de estas regiones de haplotipos que se transmiten
juntos y utilizarlas en estudios genéticos (National Human Genome Research Institute, 2026).
Los STRs del Cromosoma Y son utilizados por los diferentes laboratorios, y estan localizados
en la region no codificante del cromosoma Y, registrando una variacién entre los individuos.
Estos marcadores o secuencias tienen un gran poder de individualizar, siendo aplicados en los
casos de identificacion forense ya que se trasmiten de padres a hijos varones en un gran
bloque, variando solamente en funcion de la posible tasa de mutacion que puedan presentar,
pero se transmite sin modificaciones por la linea dellinaje paterno ya que la tasa de mutacion
suele ser baja. (Villanueva, 2007).

Los Kits comerciales estan optimizados para permitir la amplificacion directa hasta de

27 loci, en una reaccion, la combinacion deun sistema fluorescente de 6 colores y el uso de



enlaces no nucleotidos permite la amplificacion simultanea y la separacion eficiente de los 27
loci Y -STR durante el andlisis automatizado de fragmentos de ADN, el marcaje del
fluorocromo es en el extremo 5°, teniendo un color representativo en cada grupo de STR;
existiendo seis colores que marcan a los STRs y son: el para el color azul se tiene el
fluorocromo 6-FAM, para el color amarillo el fluorocromo el NED, el color verde, el
fluorocromo el VIC, para el color rojo el fluorécromo TAZ, LIZ para el color naranja, el
fluorécromo SID para el color morado; los fluorocromos emiten una fluorescencia a diferentes
longitudes de onda, separdndose en el proceso en diferentes colores de diferentes componentes
espectrales, asi se puede evidenciar que los Kits comerciales estdn compuestos por: Una
mezcla deprimers con fluorécromos, mezcla de bufferde PCR que contiene ADN polimerasa,
para cada uno de los marcadores, size standard, ladder alélico, es una mezcla artificial de
alelos en la poblacion y sirve como especie de regla alélica para cada STR), ADN control
positivo, se utiliza en cada amplificacion permitiendo un control del reactivo y un adecuado
funcionamiento (Delgado y Neyra, 2019)

La concentracion de ADN es necesario para obtener un perfil genético completo,
relativamente se requeria una muestra relativamente grande de sangre o semen, del tamafio
aproximado de una moneda de un céntimo de euro, para generar un perfil de ADN. Sin
embargo, en la actualidad, es posible generar un perfil con tan solo 50 pico gramos de ADN,
lo cual equivale aproximadamente a ocho células humanas (Carracedo et al., 2019).
Comprender el proceso de degradacion del ADN es fundamental para un analisis forense
preciso y fiable, ya que las muestras de ADN degradado suelen presentar dificultades para su
correcta identificacion y elaboracion de perfiles, existen factores tanto intrinsecos como
extrinsecos, E1 ADN sufre modificaciones quimicas continuas, incluso en las condiciones mas
favorables. Se cree que estd fuertemente influenciado por el entorno, y que diversos factores
ambientales desempenan un papel crucial como el pH, temperatura, humedad, actividad
microbiana y otros (Bhoyar, et al., 2024).

Segtin Rosana (2019) el niimero de contribuyentes en una muestra, esta dado por el
nimero de alelos presentes en un marcador, es decir una persona por marcador posee un alelo
o dos como maximo y si se observa mas de 3 alelos en diferentes marcadores, se interpreta
que en esa muestra hay presencia de mas de un contribuyente. Los STR del Cromosoma Y,
identifican solo el componente masculino cuando se obtiene una mezclas, sin la necesidad de
utilizar los protocolos de diferenciacion de células femeninas y masculinas, siendo utiles en

los casos de violencia sexual, permitiendo poder identificar el ADN masculino en las mezclas
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de los diferentes fluidos corporales o en las diferentes evidencias recolectadas, pudiendo
identificar uno o mas individuos , lo que nos permitiria determinar el nimero de individuos
portantes en la mezcla (Romero, 2022).

Segun, Valderrama (2021), El delito es una valoracion de la conducta humana
condicionada por el criterio ético predominante de la sociedad, en donde la conducta humana
infringe las leyes establecidas con penas, siendo el delito con mayor incidencia el delito
sexual, como es de conocimiento general, el abuso sexual no solo lo comente las personas que
no tienen ningin vinculo con la familia sino también aquellas personas con las que vivimos
dia a dia, mayormente los agresores sexuales son aquellos miembros masculinos con los que
la victima convive, y que con frecuencia es intimida o amenazada con algin objeto,
provocando en ella el temor y aterrorizandola con la finalidad que esta no lo delate. La
modernizacion del proceso penal conlleva la integracion de herramientas tecnologicas como
el ADN orientadas a reforzar la investigacion del delito, lo que permite una administracion de
justicia penal mas eficiente, dindmica y alineada con las exigencias del contexto actual
(Delgado, 2025).

La violencia sexual presenta una manifestacion muy especifica pero no aisladas de las
otras formas de violencia donde hacen sinergismo las distintas naturalezas de violencia, como
la violencia fisica, la violencia psiquica, las privaciones o el descuido y sobre todo la muy
conocida violencia sexual (Papillon et al., 2015). Segun Villanueva et al. (2014) las
violaciones sexual mas frecuentes, estan dadas a menores las cuales se incrementan dia a dia,
sin que las autoridades ni las leyes quienes son responsables de su cumplimiento, puedan
aminorar y/o eliminar dichos delitos. El grupo poblacional mas afectado son las mujeres en
sus diferentes grupos etarios, siendo la mayor crudeza en la comision del delito las victimas
que son menores de edad, quedandoles secuelas y traumas psicologicos que les afectara a lo
largo de su vida. Los trastornos de una violacion sexual comprometen seriamente el sano
desarrollo psicoemocional del infante o adolescente, quienes sufren trastornos adaptativos
ansiosos y repercusiones que van desde la pérdida de su autoestima, miedo intenso que va
acompafiado en muchos casos de rabia y llanto, inadecuado rendimiento escolar,
desorientacion, disminucién en la concentracion , trastornos depresivos con consecuencias
graves que a largo plazo llevan a la drogadiccion, situacion de calle explotacion sexual
comercial infantil y delincuencia, entre otras.

La preservacion y las diversas técnicas para la recoleccion y el analisis del ADN son

de mucha importancia en el campo forense, ya que permite la conservacion de las evidencias



biologicas, con la finalidad que el material genético no sufra ninguna pérdida con el pasar del

tiempo u otros factores y que sirvan de material probatorio en un determinado juicio ya que el

analisis de un perfil genético es verificable, lo cual genera confianza, autenticidad y certeza,
es de importancia y utilidad para resolver asuntos judiciales como delitos de agresiones

sexuales identificando a la victima y victimario de un determinado delito (Martinez, 1988).

Los indicios que posiblemente contengas fluidos bioloégicos que mayormente se encuentran

presentes en una escena de delito de agresion sexual pueden ser sangre, semen, sabanas,

prendas de vestir, pelos, prenda interior, trusa, saliva, preservativos, papel higiénico, orina,
fluidos en el cuerpo de la victima y piel estas muestras pueden pertenecer al victimario o a la

victima o a algiin otro presunto sospechoso de cometer el ilicito (Martinez, 1988).

La cuantificacion del ADN, determina la cantidad de ADN presente en la muestra
forense, y si este es amplificable, presenta inhibidores coextraidos, esta degradado, presenta
minima cantidad de ADN o una mezcla de todos estos factores, por lo tanto es importante
realizar esta etapa ya que nos muestra tanto la concentracion de ADN humano total y
concentracion de ADN masculino asi como la calidad del ADN que se encuentra presente en
la muestra extraida, brindando informacion sobre la pureza del ADN con la finalidad de tener
una buena amplificacion. (Butler, 2011).

Por lo mencionado, el estudio se basa en encontrar evidencias del uso del cromosoma
sexual Y en delitos de violacion sexual que sirvan en la investigacion criminal, permitiendo
brindar un mayor peso a los hechos facticos del fiscal al momento de imputar a un sospechoso
y de esta manera lograr resolver el caso con resultados confiables accediendo la victima a una
pronta justicia, descongestionando de esta manera el sistema de justicia en la resolucion de
casos de violaciones sexuales en mujeres del Peru. Para lo cual se planted el objetivo general:
Establecer como el andlisis del cromosoma sexual Y estd relacionado a casos de violacion
sexual en mujeres del Perd, durante los afios 2018 al 2022, y los objetivos Especificos
v Determinar de qué manera el perfil genético del cromosoma sexual Y afectado por

inhibidores de la PCR esté relacionado al soporte de la muestra en casos de violacion
sexual en mujeres del Pera.

v Determinar de qué manera el perfil genético degradado del cromosoma sexual Y esta
relacionado a la conservacion de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del
Pert.

v" Establecer como el perfil genético de acuerdo al nimero de alelos se relaciona con la

cuantificacion de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del Peru.



v' Identificar como el nimero de alelos por marcador se relaciona con el tipo de soporte en

delitos de violacion sexual en casos de violacion sexual en mujeres del Perti.

II. METODOLOGIA

2.1 Tipo de estudio

El tipo de Investigacion es aplicada, porque utiliza los conocimientos adquiridos para
aplicarlos, dando como resultado una forma organizada, rigurosa y sistematica de conocer la
realidad (Vargas, 2009). El método de la investigacion es Hipotético Deductivo; por ser una
investigacion que plantea hipotesis en base a los datos disponibles, luego aplica la deduccion
para llegar a una conclusion (Puebla, 2010), generan hipotesis para evaluar si se cumple o no

el objetivo que se ha planteado.

2.2 Enfoque de la Investigacion

El estudio sigue el enfoque cuantitativo porque se recolectan los datos para probar hipotesis
con base en la medicion numérica y el analisis estadistico (Herndndez-Sampieri et al., 2013).
Segun Vega et al. (2014) el enfoque cuantitativo, recolecta y utiliza herramientas de analisis
de datos matematicos, estadisticos para establecer con exactitud, patrones de

comportamiento en la poblacion.

2.3 Diseiio de la investigacion

La presente investigacion tiene un disefio no experimental, porque los fenémenos bajo
estudio se observaron en su entorno natural y en un contexto real sin la generacion
intencional de situaciones deliberadas, por lo cual, la variable independiente no fue
manipulada, debido a que tanto los hechos delictivos como sus consecuencias ya habian
ocurrido (Hernandez-Sampieri et al., 2023). Es de corte transversal porque se recolectaron
los datos en un tiempo y momento tnico. Asimismo, el alcance de la investigacion es de tipo
asociativo, porque su alcance se limita a determinar de manera cuantitativa la existencia de

una relacion de dependencia o contingencia estadistica entre las variables estudiadas.

2.4 Poblacion, muestra y muestreo
Poblacién: Estuvo conformada por la totalidad de los informes periciales de ADN de

mujeres victimas de violacion sexual de los afios 2018 al 2022, registrando un universo de



169 informes periciales, de acuerdo a Lopez (2004) la poblacion “es el conjunto de personas

u objetos de los que se desea conocer algo en una investigacion” (p. 69).

Los criterios de inclusion fueron:

- Informes Periciales que estén inmersos los STRs del Cromosoma Sexual Y en casos
tipificados como delitos de violacion sexual.

- Informes periciales de ADN de mujeres de 13 a 50 afios.

- Informes periciales de ADN que tengan el reporte de cuantificacion de ADN

- Informes periciales de ADN que tengan perennizacion fotografica y cadena de custodia.

- Informe pericial de ADN con informe bioldgico forense previo.

- Informe pericial en los cuales se haya procesado la muestra en el Laboratorio para la

obtencion de los STRs del Cromosoma Sexual Y.

Los criterios de Exclusion fueron:

- Informes Periciales de ADN de mujeres victimas de violacion que no sean del Pert

- Informes periciales de ADN en los cuales este tipificado otro delito que no sea Violacion
Sexual.

- Informes periciales de ADN que no tengan el reporte de cuantificacion de ADN

- Informes periciales de ADN que no tengan perennizacion fotografica y cadena de custodia.

- Informe pericial de ADN que no tengan informe bioldgico forense previo.

- Informes Periciales que hayan sido solicitados por personas naturales y no por la Autoridad
respectiva (Fiscales- Jueces)

- Informes Periciales en los cuales este tipificado la violacion sexual a un individuo

masculino.

Muestra: de acuerdo a Carrasco (2006) la muestra “es una parte o fragmento representativo
de la poblacion, cuyas caracteristicas esenciales son las de ser objetiva y reflejo fiel de ella,
de tal manera que los resultados obtenidos en la muestra puedan generalizarse a todos los
elementos que conforman dicha poblacién”. (p.237). Para determinar el tamafio de la
muestra se aplicé la formula estadistica para poblaciones finitas; se fijo un nivel de
confianza del 95% (Z = 1.96), un margen de error admisible del 5% (e = 0.05) y la maxima
variabilidad debido a la falta de antecedentes (p = 0.5); (q = 0.5). El calculo matematico

determino un tamafio de muestra representativo de (n = 109) informes periciales.



Muestreo: Segun Pineda et al. (1994). “Muestreo se refiere al procedimiento que se
empleara para seleccionar y extraer un porcentaje del universo o poblacion de estudio con la
finalidad de que represente al total. Si bien es cierto que cualquier subgrupo de una
poblacion constituye una muestra, no todos son representativos de ella, y tampoco tienen la
misma probabilidad de ser escogidos”.

Se empled un muestreo probabilistico aleatorio simple (MAS). Este método garantiza que
cada uno de los 169 informes periciales de la poblacion tuviera exactamente la misma
probabilidad tedrica de ser seleccionado para la evaluacion; el procedimiento de extraccion
se ejecutd sistematicamente con ayuda del software STATS v2.0 mediante las siguientes
fases:

1. Unidad de Muestreo: Se defini6 como unidad de muestreo cada informe pericial
individual. Desde la ventana Random number generator del software se insert6 el
numero de muestra (109), considerandose un limite minimo 1 y un limite maximo de
169, se selecciond random y se procede a ejecutar la seleccion de las muestras.

2. Seleccion de Unidades: El software arrojo el resultado emitiendo un listado que se

exporto al Excel.



2.5 Variables.

Definicion Definicion operacional Escala de
Variables conceptual Dimensiones Indicadores Escala de medicién
medicion
Cromosoma El Cromosoma Y es el Los STRs del Cromosoma Y son Perfil genético Perfil genético Ordinal 1 =< 8 marcadores
Sexual Y mas pequefio del genoma utilizados para la identificacion de del cromosoma minimo 2 =8a 12 marcadores
humano, contiene cercade  individuos de género masculino en sexual Y 3=12a 16 marcadores
60 millones de pares de diversos casos criminales. Actualmente 4 =17 a 20 marcadores
bases y tiene un menor se pueden encontrar en bases de datos Ordinal
namero de genes genomicas centenares de STRs de Perfil genético 1 =< 20 marcadores
comparado con cualquier cromosoma Y usados por la mayoria mAaximo 2=21 a 23 marcadores
otro cromosoma (Pérez, de laboratorios forenses para resolver 3=24 a 25 marcadores
2010) ciertos casos de paternidad dificiles y 4=26 a 27 marcadores
especialmente casos criminales con
mezcla dfl: ADNl mgscuhno y flemenlno Tamaiio delalelo Ordinal 1=Mayora 100 RFU
como en las violaciones sexuales. 2=50 2 99 RFU
3=Menora 50 RFU
Perfil ti Ordinal
d: ;gfgz 1co rama 1=Degradado
& 2=No degradado
Perfil genético Ordinal 1=perfil completo
afectado por 2=perfil incompleto
inhibidores de
PCR
1 =0 alelo por marcador
Contribuyentes 2=1 alelo por marcador

Numero de alelos por
marcador sin
DYS385 a/by
DYF387S1

3 =2 alelos por marcador
4 =masde 3 alelos por
marcador
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Numero de alelos Ordinal

en marcador
DYS385 a/b

Numero de alelos

en marcador Ordinal
DYF387S1

Comc1§enc1as de Ordinal
haplotipo en  data

mundial

Coincidencias de )
haplotipo en data Ordinal
nacional

1 =0 alelo por marcador
2=1a2alelos por marcador

3 =3 alelos por marcador

4 =4 omasalelos por marcador

1 =0 alelo por marcador

2=1a2alelospor marcador
3 =3 alelos por marcador
4 =4 omasalelos por marcador

1 = 0 coincidencia

2= 1 coincidencia

3 =2 coincidencias

4 =3 o0 mas coincidencias

1 = 0 coincidencia

2=1 coincidencia

3 =2 coincidencias

4 =3 o0 mas coincidencias

Violacion
sexual

La violencia sexual es
todo acto de coaccion en
contra de la voluntad de
otra persona, teniendo
en cuenta que la persona
no da su consentimiento
o cuando la persona no
puede dar dicho
consentimiento por ser
un menor de edad o
tiene algun tipo de
discapacidad mental o
tiene alguna condicion
como estar inconsciente
ya sea por el consumo
de drogas o de alcohol.
(ONU, 2022)

Son actos producidos sin el
consentimiento de la victima, el victima
agresor al entrar en contacto deja
secreciones biologicos en el
cuerpo de su victima, por ello es
importante determinar la
conservacion de las muestras
recogidas, localizacion en el
cuerpo de la victima, tipo de
muestra, soporte que lo contiene,
cantidad de ADN extraido; asi
como edad y grado de parentesco,
que segun su escala Valorativa se
obtendra puntuaciones que
ayudaran a lograr los objetivos del
estudio

Condicién de la

Procedencia dela victima Ordinal

Edad de la victima
Ordinal

Grado de
consanguinidad con el Ordinal
sospechoso

1=Norte del Pera
2 = Centro del Perti
3 = Sur del Peru

1=<11 afios
1=12a 17 afios
2 =18 a 22 afios
3=23a 27 afios
4 =28 a 32 anos
5=33 afiosa +

1=0 grado
2=primer grado
3=segundo grado
4= tercer grado
5= cuarto grado
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Condicion de la

muestra

Localizacion de la
muestra respecto al
cuerpo de la victima

Conservacion de la
muestra

Tipo de soporte con
Muestra

Tipo de secrecion

Muestra de referencia

dela agraviada

Cuantificacion del

Cromosoma Sexual Y

(ng)

Cadena de custodia

Nominal

Nominal

Nominal

Nominal

Nominal

Nominal

Nominal

1= Anal

2 = Vaginal
3 = Vulvar
4 = cabeza

5 = extremidades

1 =Buena

2 =Mala

2 =Regular
1=Hisopos
2=Laminas
3=Prendas

4 =Ropa Interior
5= Zapatos

6 = Ropa de Cama
7 = otros

1 = sangre
2 = saliva

3 =orina

4 = semen
1=presenta

2 =no presenta

1=<023
2=0.5-0.8
3=0.9-1.2
4=13-1.6
5=1.7-2
6=21a+
1=presenta

2 = no presenta
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2.6 Procedimientos.

Instrumento: Se utiliz6 como instrumento fichas de capturas de datos las cuales
recopilaron los datos para analizar el cromosoma sexual Y (Variable 1) y la aplicacion
en casos de violaciones sexuales (variable 2) en mujeres peruanas. Todo Instrumento de
recoleccion de datos del tipo cuantitativo requiere de tres grandes requisitos como son:
validez, confiabilidad y la objetividad (Herndndez y Torres, 2018). Se procedio a
recolectar los datos a partir de expedientes de los afios 2018 al 2022, tomando en cuenta
las dimensiones con sus respectivos indicadores y sus escalas valorativas o de medida,
una vez recopilada la informacion se procedi6 a desarrollar cuadros estadisticos,
promedios, graficos ilustrativos y procesamiento general de los datos con la finalidad de

comprobar la hipotesis y llegar a una conclusion.

Validacion: La validacion del instrumento se realiz6 mediante el juicio de cinco
expertos en Genética Forense y Metodologia. Los evaluadores seleccionados fueron los
bidlogos Edgardo Delgado Ramos, Jos¢ Luis Canales Guillén, Lenin Arturo Ziiiga
Lara, Freddy Evan Urbina Laime y Gaudhy Sujhey Chéavez Pasco; todos ellos con el
grado de magister y experiencia consolidada en sus respectivas especialidades. A través
de correo electronico y WhatsApp, se envio la carta de presentacion junto con la matriz
de operacionalizacion y las fichas de evaluacion. La idea era que los profesionales
pudieran revisar la pertinencia, relevancia y claridad de cada item, para asi darle solidez
teorica al andlisis del cromosoma Y en los casos de violacion sexual investigados en
Pert entre 2018 y 2022. Para validar el contenido usé el coeficiente V de Aiken, y el
resultado fue 1.00, es decir, por unanimidad el resultado confirma que todos los items
propuestos son relevantes y reflejan de forma precisa las variables y dimensiones que se

plantearon en el marco tedrico.

Confiabilidad y Analisis de items: Se comprobé empiricamente con un estudio piloto
de 20 informes periciales. Al revisar la consistencia interna con el Alfa de Cronbach,
salieron valores de 0.78 para la Variable 1 y 0.82 para la Variable 2. Como ambos
superan el umbral metodologico de 0.70, se puede decir que el instrumento tiene buena
estabilidad métrica, homogeneidad interna y objetividad, asi que queda listo para

aplicarse de forma definitiva en la muestra general del estudio.
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Plan de Procesamiento y analisis de datos: Organicé el procesamiento y analisis de
los datos con controles metodoldgicos bien definidos, para asegurarme de que toda la
informacion sacada de los informes periciales de delitos contra la libertad sexual fuera

confiable, valida y objetiva. Lo hice paso a paso, siguiendo este orden:

1. Selecciéon muestral: revisé y depuré los informes periciales aplicando los
criterios de inclusion y exclusion ya establecidos, apoydndome en el reporte del
software STATS v2.0.

2. Extraccion de datos genéticos: recopilé y registré la informacion del
cromosoma Y (STR-Y).

3. Tabulacion inicial: pas¢ los datos a una hoja de Excel para ordenarlos.

4. Armado de la matriz definitiva: construi la base de datos final, codificando las
variables y dimensiones de cada item.

5. Control de calidad: revisé visual y logicamente los datos para detectar valores
atipicos o vacios, cuidando que la matriz quedara integra.

6. Analisis estadistico inferencial: us¢ IBM SPSS para correr pruebas no
paramétricas (como Chi-cuadrado y otras propias de la genética forense) y asi
contrastar las hipotesis.

7. Representacion estadistica: armé tablas de frecuencias, graficos de sectores y
porcentajes para mostrar los resultados de forma mas visual.

8. Sustentacion cientifica: con todo eso, estructuré el capitulo de resultados y la

discusion, comparando lo encontrado con la literatura cientifica previa.

2.7 Aspectos Eticos

La investigacion estd de acuerdo con las disposiciones vigentes del Comité de ética de
la Universidad Particular Norbert Wiener quienes tienen por finalidad la proteccion de
los derechos a la vida, salud, dignidad y los principios fundamentales que se tomaran en
cuenta sera la proteccion y respeto de los intervinientes y diversidad sociocultural, la
divulgacion responsable de la investigacion, la honestidad e integridad.

Asimismo, se tomo6 en cuenta las disposiciones establecidas por el Comité de ética del
Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses de Lima, por lo que se procedera a la
recoleccion de la informacion de los Perfiles Genéticos de los STRs del Cromosoma

Sexual Y de casos que estén inmersos en delitos de violaciones sexuales de mujeres
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peruanas que fueron trabajados en la Unidad de Biologia Molecular y de Genética ,
muestras a las cuales no se utilizara los nombre de las personas involucradas ni ningiin
otro datos comprometedor que pueda identificar a la persona o relacionarla con las
muestras.

No se utiliz6 el formato de consentimiento informado ya que no se procederd a tomas de
muestras de ningun individuo, la investigacion sera netamente mediante la revision de
los diferentes expedientes que estén relacionados con casos de delitos de violaciones

sexuales en mujeres peruanas entre los afios 2018 al 2022

2.8 Hipotesis de investigacion

Hipotesis general

Ho (general): No existe relacion significativa entre el analisis del cromosoma sexual Y y
los casos de violacion sexual en mujeres del Pert, durante el periodo 2018 al 2022.

Hi (general): Existe relacion significativa entre el analisis del cromosoma sexual Y y los

casos de violacion sexual en mujeres del Pertl, durante el periodo 2018 al 2022.

Hipotesis especificas

Hipatesis especifica 1: Soporte de la muestra y perfil genético afectado por inhibidores
de la PCR.

Ho: No existe relacion significativa entre el perfil genético del cromosoma sexual Y
afectado por inhibidores de la PCR y el tipo de soporte de la muestra en casos de
violacion sexual en mujeres del Peru.

Hi: Existe relacion significativa entre el perfil genético del cromosoma sexual Y
afectado por inhibidores de la PCR y el tipo de soporte de la muestra en casos de

violacion sexual en mujeres del Pert.

Hipatesis especifica 2: Conservacion de la muestra y perfil genético degradado

Ho: No existe relacion significativa entre el perfil genético degradado del cromosoma
sexual Y y la conservacion de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del
Pert.

Hi: Existe relacion significativa entre el perfil genético degradado del cromosoma
sexual Y y la conservacion de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del

Perua.
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Hipatesis especifica 3: Numero de alelos y cuantificacion de la muestra

Ho: No existe relacion significativa entre el perfil genético segun el nimero de alelos y
la cuantificacion de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del Peru.

Hi: Existe relacion significativa entre el perfil genético segiin el nimero de alelos y la

cuantificacion de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del Pert.

Hipotesis especifica 4: Tipo de soporte y nimero de alelos por marcador

Ho: No existe relacion significativa entre el nimero de alelos por marcador y el tipo de
soporte de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del Perti.

Hi: Existe relacion significativa entre el nimero de alelos por marcador y el tipo de

soporte de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del Pert.
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III. RESULTADOS

Los datos extraidos de la investigacion se estructuraron a partir de una muestra de 109
informes periciales en delitos de violacion sexual que contengan los STRS del cromosoma
sexual Y, los cuales aportaron un consolidado de 222 muestras para el analisis estadistico del
cromosoma Y. Esta diferencia numérica responde a la presencia de multiples indicios
biologicos levantados por caso. Por tal motivo, cada indicio se codificody proceso en el software
IBM SPSS como un evento genético independiente, cuyos resultados se exponen

detalladamente en las siguientes secciones.

Analisis descriptivo de resultados

Grafico 1.
Perfiles Genéticos de Haplotipos del Cromosoma Sexual Y por afio

a0
Total
2022; 68
Total
2021; 58

8

43

8
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B 8 3

=

[=]
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m P.Complzto  m P.Incompleto mtotal

Descripcion: El grafico muestra que los perfiles genéticos analizados fueron subiendo poco a
poco entre 2018 y 2022, pasando de 44 a 68. En todos los afios predominan los perfiles
completos, algo que habla bien de la calidad de las muestras. Aun asi, los incompletos
también aumentan, sobre todo desde el 2021, y eso podria estar relacionado con un mayor
volumen de casos o con evidencias que estuvieron expuestas a condiciones que favorecen la
degradacion. También se nota una caida entre 2019 y 2020, probablemente por el efecto del
COVID, seguida de un repunte bastante marcado a partir del 2021. Esto podria estar
reflejando una mejora en la capacidad operativa o, simplemente, un incremento en la

demanda de pericias.
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Tabla 1

Numero de Contribuyentes por su procedencia

Afio

2018

2019

2020

2021

2022

Procedencia

Procedencia

Procedencia

Procedencia

Procedencia

Contribuyentes
01 contribuyente 02 contribuyentes 03 contribuyentes 04 contribuyentes Total
n % n % n % n % n %
Norte 6 5,5% 0 0,0% 0 0,0% 0 0,0% 6 5,5%
Centro 2 1,8% 1 0,9% 0 0,0% 0 0,0% 3 2,8%
Sur 12 11,0% 1 0,9% 3 2,8% 0 0,0% 16 14,7%
Total 20 18,3% 2 1,8% 3 2,8% 0 0,0% 25 22,9%
Norte 1 0,9% 0 0,0% 0 0,0% 0 0,0% 1 0,9%
Centro 4 3,7% 1 0,9% 1 0,9% 0 0,0% 6 5,5%
Sur 4 3,7% 0 0,0% 1 0,9% 1 0,9% 6 5,5%
Total 9 8,3% 1 0,9% 2 1,8% 1 0,9% 13 11,9%
Norte 1 0,9% 0 0,0% 0 0,0% 0 0,0% 1 0,9%
Centro 3 2,8% 1 0,9% 0 0,0% 0 0,0% 4 3,7%
Sur 9 8,3% 2 1,8% 0 0,0% 0 0,0% 11 10,1%
Total 13 11,9% 3 2,8% 0 0,0% 0 0,0% 16 14,7%
Norte 3 2,8% 0 0,0% 1 0,9% 0 0,0% 4 3,7%
Centro 6 5,5% 1 0,9% 1 0,9% 0 0,0% 8 7,3%
Sur 4 3,7% 2 1,8% 1 0,9% 1 0,9% 8 7,3%
Total 13 11,9% 3 2,8% 3 2,8% 1 0,9% 20 18,3%
Norte 4 3,7% 1 0,9% 0 0,0% 0 0,0% 5 4,6%
Centro 10 9,2% 1 0,9% 1 0,9% 1 0,9% 13 11,9%
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Sur 15 13,8% 1 0,9% 1 0,9% 0,0% 17 15,6%

Total 29 26,6% 3 2,8% 2 1,8% 0,9% 35 32,1%

Norte 15 13,8% 1 0,9% 1 0,9% 0,0% 17 15,6%

Centro 25 22,9% 5 4,6% 3 2,8% 0,9% 34 31,2%
Total Procedencia

Sur 44 40,4% 6 5,5% 6 5,5% 1,8% 58 53,2%

Total 84 77,1% 12 11,0% 10 9,2% 2,8% 109 100,0%

Descripcion: La tabla muestra cémo se distribuyeron los contribuyentes por region y nimero de aportantes entre 2018 y 2022. El Sur se lleva

la mayor parte (58 casos), después esta el Centro (34) y por ultimo el Norte (17). La mayoria de los casos tiene un solo contribuyente (84 de

109), asi que los perfiles individuales son los que predominan, mientras que los casos con varios contribuyentes aparecen con menos frecuencia.

También hay variacion de un afio a otro, con un aumento notorio en 2022, especialmente en Centro y Sur. Esto podria estar indicando mas

actividad en esas zonas o muestras con mayor complejidad analitica.
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Analisis inferencial de los datos

Contrastacion de hipotesis

Hipotesis general: Existe una relacion significativa entre el andlisis del cromosoma Y y los

casos de violacion sexual en mujeres peruanas durante el periodo 2018-2022.

Tabla 6

Sintesis de la contrastacion de las hipotesis especificas para la prueba de la hipotesis general.

Hipotesis
Relacion evaluada Estadistico Valor gl p-valor  Decision
especifica
Tipo de soporte y Perfil Se
H1 genético afectado por > de Pearson 11,977 5 0,035 rechaza
inhibidores de la PCR Ho
Conservacion de la Se
_ Prueba exacta
H2 muestra y Perfil — 1 0,000 rechaza
de Fisher
genético degradado Ho
Numero de alelos y Se
o Asociacion
H3 Cuantificacion de la ‘ ‘ 13,873 1 0,001 rechaza
lineal por lineal
muestra Ho
Tipo de soporte y Razoén de Se
H4 Numero de alelos por verosimilitud 27,012 15 0,029 rechaza
marcador (G?» Ho
Analisis del
cromosoma sexual Yy Prueba Se
General Casos de violacion combinada de 46,022 8 0,0000002 rechaza
sexual en mujeres del  Fisher Ho
Peru

Nota: n = 222 muestras analizadas provenientes de 109 informes periciales. El estadistico
combinado de Fisher sintetiza los cuatro p-valores especificos mediante y>combinado = -

2% In(pi), con gl = 2k (k =4 hipotesis especificas). Nivel de significancia o = 0,05.
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Estadistico combinado de Fisher (y?) = 46,022

Grados de libertad = 8

p-valor combinado = 0,00000024 (= 2,4 x 107)

Descripcion: Dado que las cuatro hipdtesis especificas evidenciaron asociacion
estadisticamente significativa (p < 0,05) entre las dimensiones del cromosoma sexual Y y las
condiciones de la muestra pericial. La sintesis mediante la prueba combinada de Fisher
confirma significancia global (y* =46,022; gl = 8; p < 0,001), muy por debajo del umbral de
0,05. En consecuencia, se rechaza la hip6tesis nula general y se concluye que existe relacion
estadisticamente significativa entre el andlisis del cromosoma sexual Y y los casos de

violacion sexual en mujeres del Pert, durante el periodo 2018 al 2022.

Hipaotesis especifica 1: Existe relacion significativa entre el perfil genético del cromosoma
sexual Y afectado por inhibidores de la PCR y el soporte de la muestra en casos de violacion

sexual en mujeres del Perq.

Tabla 2

Asociacion entre tipo de soporte con muestra y perfil genético afectado por inhibidores de la PCR

Perfil Genético Completo Incompleto Total
afectado por
inhibidores de la PCR " ! " f ”
Tipo de Hisopo 98 441 19 8.6 117 52.7
soporte con Laminas 25 11.3 14 6.3 39 17.6
muestra Prendas 19 8.6 6 2.7 25 113
Ropa interior 20 9.0 9 4.1 29 13.1
Ropa de cama 4 1.8 1 0.5 5 23
Otros 3 1.4 4 1.8 7 32
Total 169 76.1 53 23.9 222 100

Nota: Estadisticox’ = 11,977p valor =0.035, grados delibertad = 5, % esperados < 5 =25%, C=0.226

Descripcion: Del total de tipo de soporte con muestra, los hisopos concentran la mayor
proporcion de perfiles completos (n =117, 52.7%), en su mayoria presentan el perfil genético
completo (n=98;44.1%), por el contrario, en menor proporcion presentan un perfil incompleto (n =
19; 8.6%). En segundo lugar, las laminas representan el (n =39; 17.6%), donde también prevalece el

perfil completo (n =25; 11.3%), y en menor cantidad aquellos con el perfil incompleto (n = 14;
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9.3%). En menor cantidad se distribuye entre prendas y otros donde se evidencia cierta asociacion con
el perfil completo. Dichos hallazgos descriptivos sugieren cierta dependencia el tipo de soporte con la
obtencion del perfil.

Asimismo, la hipotesis nula de independencia entre tipo de soporte y perfil genético afectado por
inhibidores de la PCR fue evaluada mediante la prueba chi-cuadrado de Pearson, obteniéndose un
estadistico y>=11,977 p valor=0.035, grados de libertad =5, % esperados <5 =25%, al presentar
recuentos esperados dentro de lo aceptable se utiliza esta técnica, Esto indica que la distribucion
observadade los casosno se ajustaa la distribucion esperada si las variables fueran independientes,
sugiriendo la existencia de una asociacion estadisticamente significativa entre las variables analizadas,
con la finalidad de estimar la magnitud de dicha asociacion se calcula el coeficiente de contingencia
donde para unnivel de significancia de 0.05 se obtiene un p valor de 0.03 para una contingencia de
0.226 lo que indica asociacion débil. Finalmente se concluye en rechazar la hipotesis nula,

concluyéndose que ambas variables presentan una asociacion relevante para la investigacion.

Hipotesis especifica 2: Existe relacion significativa entre el perfil genético degradado del

cromosoma sexual Y y la conservacion de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres

del Pert.

Tabla 3

Asociacion entre perfil genético degradado y conservacion de la muestra

Mayora 1: Menora 1: no
Perfil genético Total
degradado degradado
degradado
f % f % f %
Conservacion de
Bueno 1 0.5 205 92.3 206 92.8
la muestra
Regular 4 1.8 12 54 16 7.2
Total 5 23 217 97.7 222 100%

Nota: Estadisticox’ =40, 528p valor=0.000, grados delibertad = 1, % esperados <5 =50%, C=0.393

Descripcion: Del total de la muestra con buena conservacion (n = 206), las muestras en
buen estado presentan mayor proporcion de perfiles no degradados menor a 1 (n = 205);
92.3%), en contraste en aquellos cuyo estado de conservacion es regular (n = 16),
observamos una distribucion menos equilibrada, donde se registra 12 casos que a pesar de la

conservacion regular el perfil genético es menor a 1 (5.4%) y 4 cuyo perfil es mayor a 1
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(1.8%). Estos patrones descriptivos de asociacion sugieren la coexistencia de un vinculo
entre conservar en condiciones Optimas las muestras con el estado del perfil genético.

En el contexto de la hipdtesis nula de independencia entre la conservacion de la muestra y el
perfil genético de la misma, esta fue evaluada mediante la prueba de chi — cuadrado de
Pearson, obteniéndose x2 = 40,528, p valor = 0.000, grados de libertad = 1, % esperados < 5
=50%, al presentar un porcentaje elevados de frecuencias esperadas menores a 5, se utiliza
la prueba exacta de Fisher donde para un nivel de significancia de (a = 0,05), se obtiene un
p-valor inferior a 0.000, esto permite evaluar la independencia entre ambas variables
categoricas sin depender de aproximaciones basadas en recuentos esperados. Asimismo, con
el proposito de estimar la magnitud de dicha asociacion, se calcul6 el coeficiente de
contingencia, y se obtiene un valor de 0.393 con un p-valor inferior a 0.000, lo que indica
una dependencia moderada entre ambas. Finalmente se concluye en rechazar la hipotesis
nula, concluyéndose que ambas variables presentan una asociacion estadisticamente

significativa.

Hipdtesis especifica 3: Existe relacion significativa entre el perfil genético segin el numero

de alelos y la cuantificacion de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del Peru

Tabla 4

Asociacidn entre nimero de alelos y cuantificacion de la muestra

<03 0.5-0.8 0.9-1.2 1.3-1.6 1.7-2 2.1a+ Total
Cuantificacion

f % f % f % f % f % f % f %

0 pormarcador 2 0.9 1 05 0O 00 O 00 O 00 O 00 3 1.4

Ne° alelos
1 pormarcador 28 12.6 58 26.1 30 135 17 77 5 23 14 63 152 685

2 pormarcador 9 4.1 16 72 12 54 8 36 6 27 6 27 57 257

3 a-+por

0O 00 O 00 3 14 3 14 0 00 4 1.8 10 45
marcador
Total 39 17.6 75 338 45 203 28 126 11 50 24 108 222 100

Nota: Estadistico x* = 28,691 p valor = 0.018, grados de libertad = 15, % esperados < 5 =54.2%

29



Descripcion: Del total de nimeros de alelos por marcador segin cuantificacion del
cromosoma Y, (n = 222; 100%), podemos describir lo siguiente: En la categoria que
corresponde a 1 alelo por marcador, se registraron (n = 152; 68.5%), de los cuales (n = 58;
26.1%) concentra el mayor nivel de cuantificacion de cromosoma Y entre 0.5 al 0.8 y en
segundo lugar (n = 30; 13.5%) representan el 0.9 al 1.2, en menor proporcion (n = 28; 12.6%)
<a03,(n=17;77%)de1.3a1.6,(n=14;63%)de2.1a+y (n=5;2.3%)de 1.7a 2. En
relacion a la categoria 2 alelos por marcador (n = 57; 25.7%), el (n = 16; 7.2%) agrupa
cuantificacion del cromosoma Y entre 0.5 — 0.8, le sigue (n=12; 5.4%)entre 0.9a 1.2y
finalmente (n = 9; 4.1%) < 0.3, (n=8; 3.6%) entre 1.3 a 1.6, (n=6; 2.7%) entre 1.7 a 2,
compartiendo la misma proporcion con 2.1 a +. Finalmente, las 13 muestras que equivalen al
5.9% agrupan entre 0 y 3 a + marcadores.

Ahora, en cuanto a la hipdtesis nula de independencia entre el nimero de alelos por marcador
(sin contar 385 y 387) y la cuantificacion del cromosoma Y, se aplicé la prueba de chi-
cuadrado de Pearson. Los resultados fueron: x> = 28,691, p=0.018, gl = 15, conun C =
0.338 y un 54.2% de celdas con recuentos esperados menores a 5. Aunque el valor p sugiere
significancia estadistica, ese 54.2% de celdas con recuentos bajos incumple uno de los
supuestos basicos de la prueba, lo que le resta confiabilidad a la interpretacion de este
resultado.

Por eso se optd por usar la asociacion lineal por lineal, que estd pensada justamente para
captar tendencias en variables ordinales y funciona mejor cuando hay distribuciones
heterogéneas en tablas de contingencia mas grandes. Con esta prueba, los resultad os si
muestran una asociacion estadisticamente significativa (y* = 13,873; gl=1; p <0,001), lo que
permite rechazar la hipdtesis nula y concluir que hay una relacion ordinal sistematica entre

las variables analizadas.
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Hipétesis especifica 4: Existe relacion significativa entre el numero de alelos por marcador y

el tipo de soporte de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del Pert

Tabla 5

Asociacion entre tipo de soporte con muestra y numero de alelos

0 alelo por 1 alelo por 2 alelos por  + 3 alelos por
N° alelos Total
marcador marcador marcador marcador
f % f % f % f % f %
Tipo de
Hisopo 0 0.0 82 36.9 29 13.1 6 2.7 117 52.7
soporte
Laminas 0 0.0 27 12.2 11 5.0 1 0.5 39 17.6
con
Prendas 0 0.0 16 72 6 2.7 3 14 25 11.3
muestra
Ropa interior 1 0.5 17 7.7 11 5.0 0 0.0 29 13.1
Ropa de cama 1 0.5 4 1.8 0 0.0 0 0.0 5 2.3
Otros 1 0.5 6 2.7 0 0.0 0 0.0 7 32
Total 3 14 152 685 57 25.7 10 4.5 222 100

Nota: Estadistico x* = 36,186 p valor = 0.002, grados de libertad = 15, % esperados < 5 =62.5%

Descripcion: La distribucion de casos del tipo de soporte de muestra segin niumero de
alelos por marcador sin considerar al marcador DY S385 a/b — DYF387S1 muestra la mayor
proporcion de casos con el 52.7% en los hisopos, de los cuales el 36.9% concentra 1 alelo
por marcador, 13.1% 2 alelos por marcadory 2.7% + de 3 alelos por marcador, en segundo
lugar, las laminas con el 17.6%, dentro de los cuales el 12.2% presenta 1 alelo por marcador,
5.0% 2 alelos por marcador y 0.5% + de 3 alelos por marcador, el tercer lugar lo ocupa la
ropa interior con el 13.1% y se distribuye con el 0.5% para 0 alelos por marcador, 7.7% para
1 alelo por marcador, 5.0% para 2 alelos por marcador, en cuarto lugar las prendas con el
11.3% de los cuales el 7.2%presenta 1 alelo por marcador, 2.7% muestra 2 alelos por
marcador y 1.4% + de 3 alelos por marcador, finalmente en menor proporcion 5.5% entre
ropa de cama y otros.

Para la hipdtesis nula de independencia entre el tipo de soporte de la muestra y el nimero de
alelos por marcador (sin incluir DY S385 a/b ni DYF387S1), se corri6 la prueba de chi-
cuadrado de Pearson, dando x*> = 36,186, p = 0.002, gl = 15, con un 62.5% de celdas con
recuentos esperados menores a 5. Aunque el resultado sale significativo, ese porcentaje tan
alto de celdas con recuentos bajos hace que su interpretacion sea mas bien referencial, ya

que supera lo recomendado para confiar plenamente en la prueba.
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Por eso, el resultado que se toma como principal es el de la Razén de verosimilitud, que dio
G2=27.012, con 15 grados de libertad y p = 0.029. Como este valor esta por debajo del
nivel de significancia (a = 0.05), se rechaza la hipdtesis nula de independ encia, lo que
confirma que si hay una asociacion estadisticamente significativa entre las variables.

Se uso este estadistico justamente porque, al tener el 62.5% de las celdas con frecuencias
esperadas menores a 5, la aproximacion de la prueba chi-cuadrado de Pearson pierde
precision. En esos casos, la literatura sobre analisis de datos categoricos indica que los
estadisticos basados en verosimilitud funcionan mejor cuando hay muchas categorias o

recuentos esperados bajos, como lo senalan Agresti (2013) y Cochran (1954).

IV. DISCUSION

Respecto a la hipdtesis general, de acuerdo a las cuatro hipdtesis especificas, evaluadas
mediante pruebas de asociacion (chi-cuadrado de Pearson y sus alternativas ante
incumplimiento de supuestos), resultaron estadisticamente significativas, por lo que se acepta
la hipdtesis general de investigacion: el perfil genético del cromosoma sexual Y, en sus
componentes de inhibicion, degradacion, nimero de alelos y cuantificacion, esté relacionado
con las condiciones de la muestra en casos de violacion sexual en mujeres del Pera. Tal como
lo senala Neyra et al. (2022) quienes destacan que la calidad de la muestra es fundamental
para lograr una adecuada amplificacion de los marcadores Y-STR, asimismo Bhoyar et al.
(2024) indican que la degradacion del ADN genera fragmentacion de las cadenas, reduciendo
la eficiencia de amplificacién por PCR y produciendo perfiles incompletos; Butler (2005)
sostiene que la correcta cuantificacion permite optimizar las condiciones de amplificacion,
evitando tanto la subamplificacién como la sobresaturacion de sefial; Alonso et al. (2004)
destacan que la obtencion de perfiles completos depende tanto de la cantidad de ADN como
de las condiciones de recoleccion y el tipo de superficie donde se encuentra la muestra; por su
parte Alaeddini (2012) explica que existen inhibidores que provienen tanto del entorno como

del propio material de soporte, afectando la calidad del analisis genético.

Respecto a la hipotesis especifica 1, los resultados muestran una asociacion estadisticamente
significativa, entre el tipo de soporte de la muestra y la obtencion de perfiles genéticos del
cromosoma Y afectado por inhibidores de la PCR, lo que sugiere que ciertos materiales

influyen en la presencia de inhibidores que afectan la amplificacion del ADN. Este resultado
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va en la misma linea de lo que plantea Butler (2011), quien sefiala que algunos soportes
pueden contener sustancias que interfieren con la reaccion de PCR. Opel et al. (2010)
llegaron a algo parecido: mostraron que hasta con concentraciones bajas, la presencia de
inhibidores puede bloquear la actividad del ADN polimerasa, y eso termina generando
perfiles parciales o directamente fallidos. Alaeddini (2012) agrega que estos inhibidores
pueden venir tanto del entorno como del propio material del soporte, afectando la calidad del
analisis genético.

Zarczynska (2023), por su parte, menciona que la inhibicion suele ir de la mano con la
degradacion y la poca cantidad de ADN, sobre todo en muestras que estuvieron mal
conservadas o expuestas a radiacion, ambientes acuaticos y otros factores quimicos y fisicos.
Y Martinez (1998) resalta lo importante que es el soporte y su correcta manipulacion para
preservar bien el ADN.

Con todo esto, los resultados permiten rechazar la hipotesis nula y afirmar que el tipo de
soporte si influye en la inhibicion del perfil genético, aunque su efecto termina siendo
limitado si se compara con otros factores relacionados al manejo y conservacion de la

evidencia.

En cuanto a la hipotesis especifica 2, los resultados muestran que hay una asociacion
estadisticamente significativa entre una buena conservacion de la muestra y la obtencion de
perfiles genéticos no degradados del cromosoma Y. Esto confirma que las condiciones de
preservacion influyen directamente en la integridad del ADN. El hallazgo va en linea con lo
que plantea Butler (2011), quien sefiala que la calidad del ADN depende de factores como
temperatura, humedad y contaminacion, elementos que pueden afectar su estabilidad
molecular. Bhoyar et al. (2024) apuntan algo similar: la degradacion del ADN termina
fragmentando las cadenas, lo que reduce la eficiencia de la amplificacion por PCR y da como
resultado perfiles incompletos. Butler (2014) afiade que los fragmentos mas largos son los
mas propensos a degradarse, lo cual complica la interpretacion genética. Y Larroza (2020)
llega a una conclusioén parecida: obtener perfiles completos depende de que la recoleccion, la
conservacion y la cantidad de ADN disponible sean adecuadas. Con toda esta evidencia, tanto
empirica como tedrica, se puede rechazar la hipotesis nula y confirmar que la conservacion

de la muestra es un factor clave en la calidad del perfil genético dentro del contexto forense.
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Respecto a la hipotesis especifica 3, los resultados muestran una asociacion estadisticamente
significativa entre el niumero de alelos por marcador y la cuantificacion del cromosoma Y (y?
=13,873; p <0,001), lo que apunta a una relacion ordinal entre la cantidad de ADN
disponible y qué tan complejo termina siendo el perfil genético obtenido. Al mirar el analisis
descriptivo, se ve que la categoria de un solo alelo por marcador predomina en niveles
intermedios de cuantificacion (0,5-0,8), lo que sugiere que concentraciones moderadas de
ADN pueden limitar que se detecten todas las variantes alélicas. Esto coincide con lo que
dice Butler (2011): la cuantificacion del ADN es un paso critico para saber si la amplificacion
va a ser viable, porque cuando hay poca cantidad puede aparecer el fendmeno del "allelic
dropout", que afecta la deteccion de todos los alelos presentes. En la misma linea, Gill et al.
(2000) explican que en muestras con baja concentracion de ADN es frecuente la pérdida
aleatoria de alelos durante la PCR, lo que impacta directamente en la interpretacién de
perfiles genéticos. Asimismo, Clayton et al. (1995) demostraron que la variabilidad en la
cantidad de ADN influye en la reproducibilidad de los perfiles STR, especialmente en
contextos forenses con muestras degradadas o limitadas. Por su parte, Butler (2005) sostiene
que la correcta cuantificacion permite optimizar las condiciones de amplificacion, evitando
tanto la subamplificacion como la sobresaturacion de senal. En concordancia, Alonso et al.
(2004) destacan que la cantidad y calidad del ADN son determinantes para obtener perfiles
completos y confiables, particularmente en muestras forenses complejas como las
provenientes de delitos sexuales. En conjunto, estos resultados permiten rechazar la hipotesis
nula y afirmar que la cuantificacion del ADN influye significativamente en el numero de
alelos detectados, constituyendo un factor clave en la interpretacion de perfiles genéticos del

cromosoma Y.

En relacion con la hipdtesis especifica 4, los resultados evidencian una asociacion
estadisticamente significativa entre el tipo de soporte de la muestra y el nimero de alelos por
marcador (G? =27,012; p =0,029), lo que indica que el medio en el que se recolecta la
evidencia biologica influye en la complejidad del perfil genético obtenido. Desde el andlisis
descriptivo, los hisopos concentran la mayor proporcion de casos con uno y dos alelos por
marcador, lo que sugiere una mejor recuperacion de ADN, mientras que soportes como
prendas o ropa interior presentan mayor dispersion y menor rendimiento en la deteccion
alélica. Estos hallazgos son consistentes con lo sefialado por Butler (2011), quien indica que

el tipo de soporte puede afectar tanto la cantidad como la calidad del ADN recuperado,
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influyendo directamente en la amplificacion de los STR. En la misma linea, Gill et al. (2000)
explican que muestras con baja cantidad o calidad de ADN, frecuentemente asociadas a
soportes no controlados, pueden generar pérdida de alelos o perfiles incompletos debido a
fendmenos como el “allelic dropout”. Asimismo, Alaeddini (2012) sostiene que los diferentes
materiales pueden contener inhibidores o favorecer la degradacién del ADN, afectando la
deteccion de multiples alelos en un mismo marcador. Por su parte, Alonso et al. (2004)
destacan que la obtencion de perfiles completos depende tanto de la cantidad de ADN como
de las condiciones de recoleccion y el tipo de superficie donde se encuentra la muestra. De
igual forma, Martinez (1998) enfatiza que los soportes biologicos influyen en la conservacion
del ADN vy, por ende, en su capacidad de generar perfiles Utiles en el &mbito forense. En
conjunto, estos elementos permiten rechazar la hipotesis nula y concluir que el tipo de
soporte constituye un factor relevante en la variabilidad del nimero de alelos detectados, lo
cual tiene implicancias directas en la interpretacion de perfiles genéticos en casos de

violencia sexual.

V. CONCLUSIONES

e Conclusion general: Se determin6 que existe una relacion estadisticamente
significativa entre el analisis del cromosoma sexual Y y los casos de violacion sexual
en mujeres del Pert durante el periodo 2018-2022. Esta conclusion se sustenta en que
las cuatro dimensiones evaluadas del perfil genético (inhibicion por PCR,
degradacion, nimero de alelos y cuantificacion de ADN) presentaron asociacion
significativa con las condiciones de la muestra (p < 0,05 en los cuatro casos), sintesis
confirmada mediante la prueba combinada de Fisher (> = 46,022; gl = 8; p <0,001).
En conjunto, estos hallazgos evidencian que la calidad y las condiciones de
recoleccion, conservacion y soporte de la evidencia bioldgica constituyen factores
determinantes en la obtencion de perfiles genéticos utiles para la investigacion
criminal de este tipo de delito

e Conclusion especifica 1: Se determind una relacion estadisticamente significativa
entre el tipo de soporte de la muestra y la presencia de inhibidores de la PCR en el
perfil genético del cromosoma Y (y*> = 11,977; p = 0,035), aunque de magnitud débil
(C =0,226). Los hisopos mostraron la mayor proporcion de perfiles completos, lo que
sugiere una ventaja relativa de este soporte frente a otros; no obstante, dado el bajo

tamafio del efecto, la inhibicion del perfil genético parece depender en mayor medida
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de otros factores no controlados en este estudio, como el manejo y la conservacion de
la evidencia, que del tipo de soporte por si solo

e Conclusion especifica 2: Se confirmd una relacion estadisticamente significativa
entre la conservacion de la muestra y el estado del perfil genético del cromosoma Y
(x> = 40,528; p < 0,000; C =0,393), con una magnitud de asociacion moderada. Las
muestras conservadas en buen estado presentaron una proporcion sustancialmente
mayor de perfiles no degradados (92,3 %), lo que permite establecer que la
conservacion adecuada de la evidencia biologica es un factor determinante, aunque no
exclusivo, para preservar la integridad del ADN en casos de violacion sexual

e Conclusion especifica 3: Se comprobd una relacion ordinal estadisticamente
significativa entre el nimero de alelos por marcador y la cuantificacion del
cromosoma Y (asociacion lineal por lineal, > = 13,873; p <0,001). La concentracion
de ADN entre 0,5 y 0,8 nanogramos concentré la mayor proporcion de perfiles con un
alelo por marcador, lo que sugiere que este rango constituye una referencia Util para
anticipar la obtencion de perfiles genéticos mas completos, sin que ello implique que
sea el unico rango capaz de producirlos.

e Conclusion especifica 4: Se determino una relacion estadisticamente significativa
entre el tipo de soporte de la muestra y el nimero de alelos por marcador (razén de
verosimilitud G2 =27,012; p =0,029). Los hisopos concentraron la mayor parte de los
casos con uno y dos alelos detectados, lo que apunta a una recuperacion de ADN mas
eficiente en comparacion con soportes como prendas o ropa interior, donde la mayor
dispersion de resultados sugiere una consistencia menor en la calidad de la evidencia

recuperada.
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VII. ANEXOS

Anexo 1: Matriz de consistencia

Titulo: Analisis del Cromosoma Sexual Y en casos de violacion sexual en mujeres del Peru, periodo 2018 al 2022

Disefio
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4. Existe relacion significativa

entre el niimero de alelos por
marcador y el tipo de soporte de
la muestra en casos de violacion

sexual en mujeres del Pert.

Variable 2

Violacion Sexual
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con ayuda del
software STATS
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} ' Universidad
Norbert Wiener

Anexo 2: Instrumento

Analisis del Cromosoma Sexual y en casos de violacion sexual en mujeres del Peru,

periodo 2018-2022
Variable 1. Cromosoma Sexual Y

La ficha tiene por objetivo, capturar los datos para el analisis de los Perfiles STRs

del Cromosoma Sexual Y, el cual es aplicado en casos de violaciones sexuales en

mujeres del Pera periodo 2018-2022

Dimensiones 1: Perfil Genético del Cromosoma Sexual Y

ITEM 1

A Perfil Genético minimo

1 < 8 marcadores 2 |9 a 12 marcadores| 3 13 a 16 marcadores | 4 | 17 a20marcadores
ITEM 2

B Perfil Genético maximo

1 <20 marcadores| 2 | 21 a 23 marcadores 3 | 24a25marcadores] 4 | 26 a27marcadores
ITEM 3

C Tamafio delalelo

1| Mayora 100 RFU 2| De 50299 RFU 3 Menora 50 RFU
ITEM 4

D Perfil Genético degradado: Relacion entre fragmento corto y largo

1 Mayora 1: Degradado 2 Menor a 1: No degradado
ITEM 5

E Perfil Genético afectado porinhibidores de la PCR

1 Menora 1: Perfil completo 2 Mayor a 1: Perfil incompleto
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Dimensiones 2: Contribuyentes

ITEM 7
Numero de alelos por marcador (sin considerar marcadores DYS385 a/b y DYF387S1)
0 alelo por ) 01 alelo por 3 02 alelos por 4 Maés de tres alelos por
marcador marcador marcador marcador
ITEM 8
Numero de alelos en marcador DYS385 a/b
4 4 0 mas alelos
0 alelos 2 01a 02 alelos| 3 03 alelos
ITEM 8
Numero de alelos en marcador DYF387S1
0 alelos 2 01 a 02 alelos 3 03 alelos 4 4 0o mas alelos
ITEM 10
Coincidencias de haplotipo en data mundial
0 coincidencia| 2 01 coincidencia| 3 02 coincidencias| 4 | 03 o mas coincidencias
ITEM 11
Coincidencias de haplotipo en data peruana
0 coincidencia | 2 01 coincidencia| 3 02 coincidencias| 4 03 o mas coincidencias

45



Variable 2. Violacion Sexual

. . .o L. }"' Universidaq
La ficha tiene por objetivo, capturar los datos para el andlisis de los Norbert Wiener
Perfiles STRs del Cromosoma Sexual Y, el cual es aplicado en en casos de violaciones

sexuales en mujeres del Peru periodo 2018-2022

Dimensiones: 1 Condiciones de la Victima

N° ITEM 1
A Procedencia de la Victima
1 Perti Norte 2 Perti Centro 3 Pert Sur
ITEM 2
B Edad de la Victima
+
1 <11 2 12a 17 3 18 a22 4 | 23a27| 5| 27a33| 6 33a
ITEM 3
C Grado de consanguinidad con el sospechoso
1 Ogrado | 2 Primer grado | 3 | Segundo grado | 4 | Tercer grado |5 Cuarto grado
Dimensiones: 2 Condiciones de la Muestra
ITEM 4
A Localizacion de la muestra respecto al cuerpo de la victima
1 Anal 2 Vaginal 3 Vulvar 4 cabeza 5 extremidades
ITEM 5
B Conservacion dela muestra
1 Bueno: 2 Regular: 3 Malo
ITEM 6
C Tipo de Soporte con Muestra
1 Hisopo 2 Laminas 3 Prendas Ropa Inteior
5 Zapatos 6 Ropa deCama 7 Otros
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ITEM 07

Tipo de secresion

Sangre 2 Saliva 3 Orina 4 Semen
ITEM 08
Muestra de referencia de la Agraviada
Presente 2 Ausencia
ITEM 09
Cuantificacion del Cromosoma SexualY (ng)
<0.3 2 05-08 3 |[09-12 H4 1.3-1.6 5 1.7-2| 6 21a+
ITEM 10
Cadena de custodia
Presenta 2 No presenta
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Anexo 3. Nomenclatura de los STRs del cromosoma sexual Y

La nomenclatura de los STR, esta compuesta por las tres primeras letras, la primera letra que
generalmente es una “D” que significa DNA, la siguiente letra “Y”” que significa cromosoma
sexual Y, la tercera letra “S” que significa secuencia copia Unica, al final se escribe el nimero del

locus donde fue descrito el marcador (Butler JM, 2005), obteniéndose la denominacion D Y S

576.

Figura 2.

Nomenclatura del marcador loci DY S576. Fuente adaptada de Butler JM (2005).

DYS 576

DNA

PR— > | Numero de locus

| !

[ Cromosoma sexual Y } {Secuencia copia Unica J
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Norbert Wiener

Anexo 4. Constancia comité de ética

CONSTANCIA DE APROBACION
DEL PROYECTO DE INVESTIGACION

Lima, 22 de octubre del 2025.

Autor Responsable:
MARIA ELENA MEDINA QUINTANILLA

Exp. N2: 2274-2025
De mi consideracion:
Es grato expresarle mi cordial saludo y a la vez informarle que el Comité Institucional de Etica e
Integridad Cientifica (CIEIC) de la Universidad Privada Norbert Wiener evalu6 y APROBO el
siguiente proyecto de investigacion:

Proyecto Titulado: “Analisis del Cromosomasexual Y en lainvestigacion criminal de casos de violacion sexual
en mujeres del Perq, periodo 2018 al 2022”
Versidon Nro. 1, aprobada por el asesor en fecha 22/10/ 2025.

El cual tiene como Autor(es) a:
MARIA ELENA MEDINA QUINTANILLA

La APROBACION otorgada comprende la verificacion del cumplimiento de las buenas practicas éticas, la
adecuada evaluacién del balance riesgo/beneficio, la idoneidad del equipo de investigacién y la garantia de
confidencialidad en el manejo de los datos, entre otros aspectos éticos y metodolégicos pertinente

El investigador debera considerar los siguientes puntos detallados a continuacion:

La aprobacién otorgada por el CIEIC tiene una vigencia de veinticuatro (24) meses contados desde la
fecha de emision del presente documento. Esta vigencia es exclusiva para los procedimientos éticos
revisados por el Comité y no sustituye niaplica a los tramites administrativos ante la Oficina de Grados

y Titulos.
La constancia de aprobacidn por el CIEIC no garantiza la aceptacion por parte de las
instituciones en las que se planea realizar la investigacién.

En caso de requeriruna enmienda, entendida como una modificacion menor que no altera de manera
sustantiva el proyecto aprobado, esta debera ser presentada al CIEIC y no podra ejecutarse sin su
aprobacion previa. Cualquier cambio sustantivo deberatramitarse como proyecto nuevo ante el CIEIC.

Es cuanto informo a usted para su conocimiento y fines pertinentes.

Atentamente,

Mg. Angelica Karina Minaya Galarreta
Presidente
Comité Institucional de Etica e Integridad Cientifica
Universidad Privada Norbert Wiener
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Anexo 5. Carta de presentacion

3\{;‘5’;"‘ Afio de la recuperacion y consolidacién de la CERTIFIED | ¢ @ 3
. UKAS

economia peruana” IS0 9001 AT
Universidad -
Norbert Wiener

Lima, 5 de enero de 2026
CARTA N° 02-2026-SG-UPNW-CP

Mg. QF. Carmen Teresa Ponce Fernandez Jefe Nacional
Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses
Jr. Puno 261 — Distrito: Lima — Provincia y Departamento - Lima ASUNTO:

Autorizacidn para aplicacion de estudio de campo

De mi mayor consideracion:

Es grato dirigirme a usted para saludarla cordialmente y a la vez presentar a la egresada de la Maestria
de Ciencia Criminalistica, MARIA ELENA MEDINA QUINTANILLA, con c6digo de matricula
2022900454 con la finalidad de solicitar se brinde todas las facilidades pertinentes para que pueda
aplicar los instrumentos de recoleccion de datos a 109 expedientes con sus Informes Periciales de
ADN, de mujeres victimas de violacion sexual, los cuales corresponden a casos de criminalistica
comprendido entre los afios 2018-2019- 2020-2021 y 2022 que fueron procesados en la Unidad de
Biologia Molecular y de Genetica del Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses.

Toda la informacién que solicita la egresada de Maestria MARIA ELENA MEDINA QUINTANILLA, para
la elaboracién de su Trabajo Académico denominado: “Analisis del cromosoma sexual Y en la
investigacion criminal de casos de violaciéon sexual en mujeres del Peru, periodo 2018 al 2022”
dirigido porelasesorde tesis, Dr. Carlos David Neyra Rivera, parala obtencién del grado académico de Maestro
en Ciencia Criminalistica.

Agradeciendo por anticipado su autorizacion a la tesista para que logre su propoésito, hago propicia la
ocasion para expresarle los sentimientos de mi consideracion y estima personal.

Atentamente,

Firmado digitalmente por: Khristian Vigil Vega

r, "-.I_.
F A,
2 e DNI: 44025157
L b RUC: 20466246370
b Motivo: Soy el autordel documento Fecha: 06/01/2026
ha e
= .

Hora: 11:47:35

Khristian Vigil Vega

Secretario General

Universidad s 2
Norbert Wiener Universidad Privada Norbart Wiener S.A,
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Anexo 6. Resolucion de aceptacion
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Lima, 28 de Mayo del 2026
I'~.I' DUII]-IBE-EDZE-MP FN—JN IMLCF

VISTOS:

El informe n.® 000036-2026-MP-FN-OFGACAL, de fecha
21 de abrl de 2026, emitido por la Oficina de Garantia de Calidad; vy, el informe n.*
000453-2026-MP-FMN-JN-IMLCF-GA-AAJ, de fecha 11 de mayo de 2026, emitido por el
Area de Asesoria Juridica, v,

CONSIDERANDO:

Que, mediante Resolucion de la Fiscalia de la Macion
n.® 4513-2018-MP-FM, de fecha 14 de diciembre de 2018, =22 crea la Unidad Ejem.rtom
010: Institute de Medicina Legal v Ciencias Forenses (IML), para su incorporacion en el
Fmsupuestn Institucional, con independencia administrativa y financiera, contando con
personerna juridica que depende presupuestal vy funcionalments d-el Pliege 022:
Ministerio Plblico;

Cue, la Ley n.® 26842, Ley General de Salud, establece
que el Estado promueve la ética en investigacion cientifica y tecnologica en el campo de
la salud, a=i como, laformacion, capacitacion y enfrenamiento de recursos humanos para
el cuidado de la Salud,

Que, mediante Resolucion Jefatural n.® 052-2024-MP-FN-
JH-IMLCF se aprobo la “Directiva de Desamollo y Ejecucion de Proyectos de
Investigacion en el Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses”, la cual, en su
numeral 5.1.8 dispone gue todo proyecto de investigacion debe contar con la aprobacion
de la Jefatura Macional del Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses (IML);

Que, el numeral 5.2.4 de la referida Dirscliva establecs
que el Comité Institucional de Etica en Investigacion del Instituto de Medicina Legal y
Ciencias Forensas (CIEIIMLCF) es el drgano encargado de realizar la revision técnica v
metodologica de los proyectos de investigacion institucionales o colaborativos asignados;

Cue, el numeral 52.5 de |a citada Directiva establece que
es competencia exclusiva de la Jefatura MNacional del IML emitir la aprobacion tecnica del
proyecto que cumpla con los requisitos establecidos, previo informe favorable del Comité
Institucional de Etfica en Investigacion del Insfitutc de Medicina Legal y Ciencias
Forenses (CIEI-IMLCF);

Que, &l Comité Institucional de Etica en Investigacion del
IML, validamente conformadoe mediante Resolucion Jefatural n.® 000008-2025-MP-FN-
IMLCF, realizd la revision técnica v metodologica del proyecto de investigacion titulado

ay | Fimma
= )| Digital
- CARERT
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“fnaliziz del cromosoma sexual % en casos de viclacion sexual en mujeres del Pend,
periodo 2018 al 2022", presentado por la investigadora Maria Elena Medina Quintanilla,
concluyendo mediante Informe Técnico n® 018-2026 gque =l mismo no presenta
observaciones, habiéndose verificado la subsanacion de las observaciones formuladas,
acordandose su aprobacion en el ambito de su competencia;

Clue, en esa linea, mediante informe n.* 000023-2026-
MP-FN-EAM-UNTOQUIL, de fecha 20 de abrl de 2026, la Presidenta del Comité
Institucional de Etica en Invesfigacion del Instituto de Medicina Legal v Ciencias
Forenses pone en conocimiento la aprobacion metodoldgica del citado proyecto,
precisando que la investigacion empleara la técnica de analisis documental, por lo que la
investigadora deberd resguardar la confidencialidad de la informacion v respetar los
principics elicos que rigen la investigacion cientifica, bajo supervision de la Subgerencia
de la Unidad de Biologia Molecular; asimizmo, s= preciza gue el periodo maximo de
permiso para la ejecucion del proyecto sera de un (01) mes, conforme al cronograma de
investigacion;

Que, a traves del informe n.® 000036-2026-MP-FM-
OFGACAL, de fecha 21 de abril de 2026, la Oficina de Garantia de Calidad valida la
revision técnica y metodologica del proyecto de investigacion efectuada por el Comité
Institucional de Efica en Investigacion del IML, concluyendo que comesponde a la
Jefatura Macional del Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses emitir la
aprobacion técnica del proyecto de investigacion titulado “Analisis del cromosoma sexual
% en casos de violacion sexual en mujeres del Penl, periodo 2018 al 20227, presentado
por la investigadora Maria Elena Medinag Quintanilla, conforme al numeral 5.2.5 de la
“Directiva de Desamollo v Ejecucion de Proyectos de Investigacion en el Insfituto de
Medicina Legal y Ciencias Forenses”;

Que, con informe n®  000453-2026-MP-FMN-JM-
IMLCF-Ga-A4J, de fecha 11 de mayo de 2026, el Area de Asesoria Juridica concluye
que resulta legalments viable que la Jefatura Nacional del Instituto de Medicina Legal v
Ciencias Forenses emita la aprobacion técnica del proyvecto de investigacion materia de
analisiz, al haberse verficado el cumplimiento del procedimiento establecido en la
“Directiva de Desamollo vy Ejecucion de Proyectos de Investigacion en el Instituto de
Medicina Legal y Ciencias Forenses®™ y contar con informe favorable del Comité
Institucional de Etica en Invesfigacion del Insfituto de Medicina Legal y Ciencias
Forenses (CIEI-IMLCF);

Contando con el visto bueno de la Gerencia
Administrativa, la Oficina de Garantia de Calidad v el Area de Asesoria Juridica de la
Unidad Ejecutora 010: Instibuto de Medicina Legal y Ciencias Forenses;

Que, con Resolucion de Fiscalia de la Macion n.®
001021-2026-MP-FI de fecha 09 de abrl de 2026 se designa, al Dr. Francisco Rubén
Brizuela Pow Sang, en el cargo de confianza de Jefe Macional del Instituto de Medicina
Legal v Ciencias Forenses;

Que, de conformidad con la Directiva “Desamollo ¥
Ejecucion de Proyectos de Investigacion en & Instituto de Medicina Legal v Ciencias
Forenses", aprobada mediante Resolucion Jefatural n.® 052-2024-MP-FMN-JN-IMLCF, v
en uso de las facultades conferidas a la Jefatura Macional del Instituto de Medicina Legal
v Ciencias Forenses en los articulos 125 v 126 del Texto Integrado del Reglamento de
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Organizacion y Funciones del Ministerio Publico, aprobado mediante Resolucion de la
Fiscalia de la Nacion n.® 442-2025-MP-FN;

SE RESUELVE:

ARTICULO PRIMERO.- APROBAR técnicamente
el proyecto de investigacion fitulado “Analisis del cromosoma sexual ¥ en casos de
violacion sexual en mujeres del Penl, periodo 2018 al 2022°, presentado por la
investigadora Maria Elena Medina Quintanilla.

ARTICULO SEGUNDO.- DISPOMER que la
investigadora debera cumplir con las disposiciones establecidas en la “Directiva de
Desamolle v Ejecucion de Proyectos de Investigacion en el Instituto de Medicina Legal v
Ciencias Forenses”, asi como con las recomendaciones y lineamientos emitidos por el
Comité Institucional de Etica en Investigacion del Instituto de Medicina Legal y Ciencias
Forenses (CIE-IMLCF), garantizando la confidencialidad de la informacion vy el respeto
de los principios &ticos gue rigen la investigacion cientifica.

ARTICULO TERCERO.- NOTIFICAR la presents
Fesolucion a la investigadora Maria Elena Medina CQuintanilla, para los fines
comespondientes.

ARTICULO CUARTO.- NOTIFICAR la presente
Resolucion Jefatural a la Gerencia Administrativa, Gerencias, Oficinas v Areas para
conocimiento y fines pertinentes; asimismo, encargar la publicacion de la presente
Resolucion en el portal institucional.

Registrese, comunigquese y publiquese.
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Anexo 7. Confiabilidad del instrumento

Tabla7

Resultados del Analisis de Confiabilidad de la Prueba Piloto

Variabl Reactivos items Excluidos / Coeficiente Alfa Nivel de
ariable

Analizados Recodificados de Cronbach Fiabilidad
Variable 1 items 2, 3,4, 5 item 1 (Varianza cero) 0.78 Aceptable

items 10 y 11 Dim. 1
items 6, 7,8,1,2,3, (Varianza cero)
Variable 2 , , 0.82 Alta
4,5 6,7,8,9, 10 Item 3 Dim. 1 e ltem 9 Dim.

2 (Recodificados)

Nota. Datos procesados en el software SPSS a partir de una muestra piloto de 20 informes periciales.
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’ ’ Universidad
Norbert Wiener
Escuela de Posgrado
Anexo 4. Evaluacion de rigurosidad del instrumento (un experto)

Titulo: Analisis del Cromosoma Sexual Y en delitos de violacion sexual en la
Investigacion Criminal en mujeres del Pert, periodo 2018 al 2022

Edad de la victima

(rado de consanguinidad con ¢l sospechoso

Dimension 2: condicion de la muestra

Localizacion de la muestra respecto al cuerpo de

la victima

Conservacion de ln muestra

Tipo de soporte con muestra

Tipo de Secresion

Muestra de referencia de la Agraviada

Cuantificacian del cromosoma sexual Y

—t

N° DIMENSION/items Pertinencia ' Relevancia * Claridad * Sugerencis
si No si_| Mo Si No
VARIABLE I: STRs del cromosoma sexual Y * * | X
Dimension 1: Perfil genético del cromosoma
sexual Y K X >(
Perfil genético minima % | % %
Perfil genético méxima ‘ % [ X ! x
Tamana del alelo [ % X | s
Perfil Genético degradado L X % | % ‘
Perfil Genético Inhibido X { X X i
Perfil Genéticao % | K | x |
Dimensién 2: Contribuyentes ' M ' | x I X [
Numero de alelos por marcaclor (sin considerar : ‘ i '
marcadores DYS385 ah v DYFIRTSI) b 4 s X
Numero de alelos en marcador DYS385 a'h X % )(
Numero de alelos en marcador DYF38751 x | B X
Coincidencia de Haplotipos en data Mundial )C | A6 )(
Coincidencia de Haplotipos en data Peruana X , W X
IS No 5 No Si Na
VARIABLE 2: Delitos de violacion sexual 7 VA % .
Dimensidn 1: Condicidn de la victima | )L x 7(
Procedencia de la Victima % * 7
i X 4
¥ ¥ X
A ¥ s
x| X X
% e X
il * £
x % 2
* 7 *

Cadena de Custodia

T
b —
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! pertinencia: el item corresponde al concepto tedrico formulado.
2 Relevancia: el item es apropiado para representar al componente o dominio especifico del

constructo.
3 Claridad: se entiende sin dificultad alguna el enunciado del item, es conciso,exacto y directo,

Opinién de aplicabilidad:
Aplicable | NAplicable después de corregir [ ] Noaplicable [ ]
Apellidos y nombres del juez validador: D e.ksa-.oto \lt\ o &4 Samlc

pN: | LASPS30L

Especialidad del Validador: M\ Q 2530 €n genelicn
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) b Unmersiciad
Morbert Wiener
Escuela de Posgrado

Anexo 4. Evaluacion de rigurosidad del instrumento (un experto)

Titulo: Analiziz del Cromosoma Sexpal Y en delitos de violacion sexual en la
Investizacicn Criminal en mujeres del Perd, periodo 2018 al 2022

W DILENIION Theme Pertimencia ' Felevanda * Claridad ' SuzeTencias
o No 51 Ho 51 Mo
VARIABLE 1: STRx del cromosoma sexual ¥+ W i
Dimension 1: Perfil zenético del cromosoma X X
seyual Y
Perfil genético minirms il X X
Perfil genético maximo bl 'l X
Tamatio del alale b i i
Perfil Genético degradado W X i
Perfil Genético Inhikida i X i
Perfil Geméticzo i i X
Dimenzion 2: Contribuyentes o il W
MNuwmero de alelos por marcador (sin considerar 5 ¥ X
marcadores D33 85 2 v DYF3ETEL)
MNuwmerg de alelos en marcador DYS385 ab X X X
Nuwmarg de alelos en marcador DYF3E75] X X X
Coincidencis ds Haplotipos en data hiondial X X X
Coincidencia da Haplotipos en data Penana X X X
5i o Ei o Si Mo
VARIABLE ?: Delitos de violacion sexual X x x
Dimension 1: Condicién de la victima x * x
Procedencia de 1z Victima x * x
Edad de I victima X * ®
Grado de consanguinidad con el sospechoso X X X
Dimension 2: condicion de la muestra x * x
Localizacicn de la pmestra raspecto al cosrpo g2 X X X
1z wictima
Comservacicn de 1z puesta x * x
Tipo de soports con nuestra X X *
Tipo de Secrasion * * *
Minestrs de referencia de 1a Agyavisda X x *
Cuantificscidn del cramosorma sexusl ¥ X * X
X X X

Cadens da Custodia

58



1 Pertinencia: &l itam corresponde al concepto tedrico formulado.
! Relevancia: el item es aprepiade para represantar al componente o dommic especifice dal
constmcto.
3 Claridad: se entiends sin dificultad alzuma el enunciado del fem, ez coneclzo,exacto v directo.
Opinion de aplicabilidad:
Aplicable [X] Aplhiczble dazpues de comregir [ ) Mo aplicable [ ]
Apallidos ¥ nombres dal juez validador: Wg. FEEDDY EVAN URBINA LAIWME

DMNI: 45287615

o -

Friey Evam Urbiag Loim
F BOL OG0
e AT MNEE, Ol
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} } Universiclacl
Maorbert Wiener

Escuela de Posgrado
Anexo 4, Evaluacion de rigurosidad del instrumento (un experto)

Titulo: Andlisis del Cromosoma Sexual Y en delitos de violacién sexual en la
Investigacién Criminal en mujeres del Pern, periodo 2018 al 2022

W® DIMENSION Ttems Pertimersin | Relevancia * Claridad © SugCrencins
5i Ma Si M Si Mo
VARIABLE 1: STRs del cromosoma sexual Y | « » of
Dimensidn 1: Perfil genético del cromosoma |
sexual ¥ > L | X%
Perfil genétice minima : W o o,
Perfil genético méximo | % o b
Tamafio del alelo *® 1 *, *
Perfil Genético degradado X - [ ox
Perfil Gendtice Inhibido £ ! X, W |
Perfil Gendticac ¥ “ LoX !
Dimensidn 2: Contribuyenies x % E X :
Mumiera de alelos por marcador (sin considerar ' | .
marcadores DYS385 wh y DYFIBTSI) X x i *
Numera de alelos en marcndor Y5383 ah b4 W ®
Mumese de alelos en rmarcador Y FIETS1 X X Py
Coincidencia de Hapletipos en data Mundial W x ' ! "
Coincidencia de Haplotipos en data Peruana » ¥ ®
5 Fa 5i No | S Mo
VARIABLE 2: Delites de violacitn sexual » - oy
Dimensidn 1 Condicidn de la victima b4 " . 8
Pracedencia de I Victima b4 X *
Edad de la victima » ‘y\ I }f.
Grade de consanguinidad con el sospechoso | _;‘ : .
Dimensidn 2t eondicitn de la muestra X - *
Localizacian de la muesira respecto al cuerpo de -
la vietima X e *
Conservacion de la muesira X | .4 !
Tipe de soporic con mucsira x % >
Tipa de Secresion x | # | x|
Muestra de referencia de ln Agraviada | X 3 p
Creantificacidn del cromosoma sexual ¥ x 4 | x|
Cadena de Custodia | X A | X I
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! Pertinencia: el item corresponde al concepto tedrico formulado.

2 Relevancia: el item es apropiado para representar al componente o dominio especifico del
constructo.

3 Claridad: se entiende sin dificultad alguna el enunciado del item, es conciso,exacto y
directo.

Opinién de aplicabilidad:
Aplicable [ £] Aplicable después de corregir [ | Noaplicable [ ]
Apellidos y nombres del juez validador: Dr. (enin Arfuore o Jara

DNI: 418937613

Especialidad del Validador HMicrobiclogo
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’ b Universidad
MWorbert Wiener
Escuela de Posgrado

Anexo 4. Evaluacion de rigurosidad del instrumento (un experto)

Titulo: Analizis del Cromosoma Sexual Y en delitos de violacion sexual en la
Investigacidn Criminal en mujeres del Pemd, periodo 2013 a1 2022

N DIMENSION thems Pertinanria ' Relevanda Claridad ' Suzerenciz
1 M 51 M ] M
VARIABLE 1: STEx del cromosoma sexual ¥ - W bt
Dimension 1: Perfil zenético del cromosoma 57 o ¥
zexual Y
Perfil genético minims X X il
Perfil genético maximo X X X
Tamatio del alalo 't il X
Perfil Genético degradado N W ¥
Perfil Genético Inhikida X X i
Perfil Genéticao X X X
Dimensitn 2: Contribuyentes X W %
Numero de alelos por marcador (sin considerar 5 ¥ i
marcadores DYVE3E3 aby DYFIETEL
MNumera de alelos en marcador DYE355 ab X X X
MNumera de alelos en marcador DYF33751 X X X
Coincidenciz da Haplotipos en data hhondial X X X
Coincidenciz da Haplotipos en data Penana X X X
5 Mo E Mo I Mo
. . . X X X
VARIABLE 2: Delitox de violacion sexnal
Dimension 1: Condicion de la victima x * *
Trocedencia de la Victims * x x
Edzd da la vict i X X
- X X i
Grado de consanzninidad con el sozpechoso
Dimenzion }- condicion de la muestra X X X
Localizacicn de la mmestra rezpecto al cusrpo da X X X
1z victirng
Comservacion de Iz muestra X x *
Tipo de soporte con nuiestra * * *
Tipo de Secrasion * * x
Misnatra de refierencia de la Agraviada X * x
Cuantificacion del cromosoma sexual ¥ X * x
i i i

Cadena de Custodia

(o))
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1 Pertinencia: el item comresponde al concepto tedrice formulado.
2 Relevancia: el item es apropiado para representar al componente o dominio especifico del constructo.

3 Claridad: se entiende sin dificultad alzuna el enmeciado del ftem, 23 conciso,exacto y directo.

Opinidn de aplicabilidad:

Aplicable [ ] Aplicable después de comegir [ JNo aplicable [ ]

Apellidos v nombres del juez validador: José Luis Canales Guillen

DNI: 40900931 Il,f :’-;"'
Especialidad del validador: Biélogo - Criminalistica = \“'f::i“@ >,
Sa0 FON BN
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’ ) Universidad
Norbert Wiener
Escuela de Posgrado
Anexo 4. Evaluacion de rigurosidad del instrumento (un experto)

Titulo: Analisis del Cromosoma Sexual Y en delitos de violacion sexual en la
Investigacion Criminal en mujeres del Pertl, periodo 2018 al 2022

N® DIMENSIONSiems ‘ Pestinencin ' Relevancin Claridad’ Sugerencias

. Nao Si No

b4

Si No

VARIABLE 1: STRs del cromosoma sexual Y X %

Dimensién 1: Perfil genético del cromosoma

X

sexual Y

Perfil genético minima

Perfil gendtico maximeo

Tamano del alelo

Perfil Genético degradado

Pertil Genético Inhibido

Perfil Gendtican

201196 |- > [ | |% | x 5

Dimensidn 2: Contribuycentes

Numero de alelos por marcador (sin considerar
marcadores DYS385 ab vy DYFI87S1)

\

P

Numero de alelos en marcador DYS385 a/b

Numere de alelos en marcador DYF3I87S1

Coincidencia de Haplotipos en data Mundial

x| x| x|x
X |

Coincidencin de Haplotipos en data Peruana

Zlx | x [x [x X I I |x s I IXx |x|x

No Si No '

=

Na

VARIABLE 2: Delitos de violacidn sexual

Dimension I: Condicion de la victima

Procedencia de la Victima

Edad de la victima

Xxy,()(

Grado de consanguinidad con ¢l sospechoso

=

Dimension 2: condicion de la muestra

Localizacion de la muesira respecto al cuerpo de

I victima

)(K)(\KX)()\_

Conservacion de la muestra

Tipo de soporte con muestra

2 X | e

Tipo de Secresion

Muestra de referencia de Ta Agraviada

e || =R [P A XX [x|x %

Cuantificacion del cromosoma sexval Y

132 |

Cadena de Custodia
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1 pertinencia: el item corresponde al concepto tedrico formulado.

2 Relevancia: el item es apropiado para representar al componente o dominio especifico del
constructo.

3 Claridad: se entiende sin dificultad alguna el enunciado del item, es conciso,exacto v
directo.

Opinion de aplicabilidad:
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Apellidos y nombres del juez validador: Dra. CHAVEZ PASCO GAUGHY SUJHEY
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