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Resumen
La genética forense permite implementar el conocimiento y las técnicas de la genética para 
la resolución de casos de orden legal. Aunque esta área es de gran ayuda para la labor de 
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Abstract 

*SVIRWMG� KIRIXMGW� EPPS[W� XLI� MQTPIQIRXEXMSR� SJ� KIRIXMG� I\TIVXMWI� ERH� XIGLRMUYIW� JSV� XLI�
VIWSPYXMSR�SJ�PIKEP�GEWI[SVO��%PXLSYKL�XLMW�EVIE�MW�LIPTJYP�JSV�LYQER�MHIRXM½GEXMSR��XLIVI�EVI�
WMXYEXMSRW�[LIVI�GSRZIRXMSREP� XIGLRMUYIW�EVI�RSX� WYJ½GMIRXP]� MRJSVQEXMZI� XS� MHIRXMJ]�LYQER�
VIQEMRW�XLVSYKL�(2%��8LIVIJSVI�� MR�XLIWI�GSQTPI\�WMXYEXMSRW�� MX� MW�RIGIWWEV]�XS� MQTPIQIRX�
QSVI�MRRSZEXMZI�MHIRXM½GEXMSR�XIGLRMUYIW��WYGL�EW�XLSWI�FEWIH�SR�JSVIRWMG�KIRSQMGW�XLVSYKL�
XLI�EREP]WMW�SJ�KIRSQI�[MHI�QSPIGYPEV�QEVOIVW��8LMW�XEWO� MW� MQTSVXERX� MR�GSYRXVMIW�WYGL�EW�
1I\MGS��[LIVI�XLIVI�LEW�FIIR�E�JSVIRWMG�GVMWMW�JSV�WIZIVEP�]IEVW�[MXL�E�PEVKI�RYQFIV�SJ�QMWWMRK�
TIVWSRW�ERH�YRMHIRXM½IH�FSHMIW��,S[IZIV��XLIVI�MW�E�ZIV]�WQEPP�RYQFIV�SJ�[SVOW�[LIVI�XLIWI�
XSSPW�LEZI�FIIR�VITSVXIH�MR�1I\MGER�TSTYPEXMSRW��WS�MX�MW�RIGIWWEV]�XS�GEVV]�SYX�QSVI�KIRSQMG�
WXYHMIW�XS�EPPS[�XLI�VIWSPYXMSR�SJ�GSQTPI\�LYQER�MHIRXM½GEXMSR�GEWI[SVO��8LMW�EVXMGPI�TVIWIRXW�
E� KIRIVEP�SZIVZMI[�SJ� XLI�GYVVIRX� WXEXI�SJ� JSVIRWMG� KIRIXMGW� ERH�KIRSQMGW�� GSRWMHIVMRK� XLI�
1I\MGER�TIVWTIGXMZI�
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Antecedentes

Generalidades de la genética forense
La genética forense es un área de estudio y aplicación 
que incluye un conjunto de conocimientos de la 
genética y la biología molecular, que son necesarios 
para la resolución de casos de orden jurídico. Entre 
los tipos de pericias más solicitados a los laboratorios 
de genética forense por los tribunales se encuentran la 
prueba biológica de paternidad, identi!cación biológica 
de restos cadavéricos e identi!cación de muestras 
biológicas derivadas de casos criminales (saliva, sangre, 
cabellos, semen, entre otros).
 La genética forense comenzó con el 
descubrimiento del grupo sanguíneo ABO, la 
caracterización hereditaria en el año 1910 (1) y su 
implementación en casos de paternidad e identi!cación 
humana a partir del año 1912. Posteriormente se 
emplearon otros tipos de moléculas con !nes forenses, 
como el antígeno leucocitario humano (HLA) y 
proteínas séricas, que ofrecían mayor capacidad 
discriminatoria con respecto al grupo ABO (2). Otro 
hallazgo importante fue la identi!cación de diferentes 
secuencias polimór!cas de DNA que pueden ser 
rastreadas de padres a hijos a través de generaciones, 
mismas que fueron llamadas marcadores moleculares 
o genéticos. Los primeros marcadores moleculares 
utilizados en el área de la genética forense fueron 
los VNTRs (siglas en inglés de “número variable 
de repeticiones en tándem”). Posteriormente se 
comenzaron a emplear otros marcadores como los 
microsatélites, también llamados STRs (siglas en inglés 
de “repeticiones cortas en tándem”), los SNPs (siglas 
en inglés de “polimor!smos de un solo nucleótido”) 
e INDELs (siglas en inglés de “inserción/deleción”), 
que gracias a su menor tamaño los hace más fáciles de 
detectar en muestras con poca cantidad de DNA.
 Con regularidad el trabajo en los laboratorios 
de genética forense comienza con la obtención de 
una muestra biológica ya sea para establecer una 
paternidad, identi!car restos biológicos o identi!car a 
un implicado en un caso criminal. Las muestras que se 
analizan con mayor frecuencia suelen ser manchas de 
sangre, semen, saliva u otros objetos (prendas de vestir, 
colillas de cigarro, vasos y condones usados, entre otros) 

obtenidos como indicios en un lugar de investigación 
forense. Por otra parte, también se pueden obtener 
muestras sanguíneas de referencia de un imputado o de 
un supuesto padre implicado en un caso de paternidad. 
 Cuando se tiene la muestra biológica, la cual 
debe ser almacenada según las condiciones necesarias, 
se procede a extraer el DNA de la muestra, tarea que 
permite separar y aislar el material genético de los 
demás componentes celulares (RNA, carbohidratos, 
lípidos, enzimas y otras proteínas) para facilitar los 
análisis. Después se cuanti!ca la muestra para conocer 
la cantidad de DNA, así como su pureza (proporción 
de DNA, proteínas y sales). Una vez que se sabe que 
existe una cantidad su!ciente de DNA, se procede a 
realizar una ampli!cación por PCR (siglas en inglés de 
“reacción en cadena de la polimerasa”), con lo que se 
obtienen millones de copias de las regiones genéticas de 
interés, que en la mayoría de los casos suelen ser STRs. 
Actualmente están disponibles en el mercado una gran 
diversidad de kits comerciales que incluyen todos los 
reactivos para analizar por PCR entre 15 y más de 27 STRs 
(Powerplex® 16, Identi!ler™, Powerplex® 21, Powerplex® 
Fusion, GlobalFiler™, entre otros). Posteriormente, 
se analizan mediante electroforesis capilar (EC) los 
fragmentos de DNA que se ampli!caron y mediante 
un so"ware se determinan los per!les genéticos que se 
analizaron. Los resultados de la EC se re#ejan en un 
electroferograma, que muestra los alelos (en forma de 
picos) para cada marcador e individuo analizado. El 
último paso corresponde al análisis estadístico de los 
hallazgos genéticos, el cual es diferente según se busque 
resolver una prueba de parentesco biológico o un caso 
criminal. 
 Para el caso de las pruebas de paternidad, se 
suelen hacer cálculos como el índice de paternidad 
(IP) y la probabilidad de paternidad (W), mientras que 
para los casos criminales se calcula la probabilidad de 
coincidencia al azar (PCA) y una razón de verosimilitud 
(LR) (Figura 1). A partir de los resultados se redacta 
el informe pericial que se entrega a las autoridades 
correspondientes para evaluar el caso.
 Para que los analistas forenses puedan hacer 
los cálculos estadísticos de las pruebas de paternidad 
y de identi!cación humana, es necesario que existan 
disponibles en la literatura las frecuencias alélicas 
y ciertos parámetros estadísticos de interés forense 
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(índice de paternidad, probabilidad de discriminación, 
probabilidad de exclusión, entre otros) para la población 
de interés. Por ejemplo, en un caso criminal, una vez que 
se obtuvieron los per!les genéticos tanto de la muestra 
que se encontró en la escena como de la muestra de 
una persona sospechosa, es necesario conocer cuál 
es la probabilidad de que esos per!les genéticos 
coincidan por azar y por lo tanto el sospechosao no 
sea quien cometió el crimen. En esos casos se calcula 
la PCA, que depende directamente de las frecuencias 
alélicas reportadas para esa población. Por lo tanto, es 
de suma importancia que se realicen estudios en los 
que se reporten estos parámetros en la mayor cantidad 
posible de poblaciones y empleando los diferentes kits 
comerciales que existen. En el caso de México, durante 
los últimos 25 años se han publicado una gran cantidad 
de trabajos donde se reportaron las frecuencias alélicas 

y los parámetros estadísticos de interés forense de 
muchas poblaciones usando diferentes marcadores y 
kits comerciales basados en EC, sin embargo, no todas 
las poblaciones han sido estudiadas (Tabla 1).

Marcadores moleculares usados en genética forense
 Los STRs se convirtieron en los marcadores 
de elección en pruebas forenses desde hace más 
de 20 años, debido a su abundancia en el genoma, 
gran polimor!smo, baja tasa de mutación, herencia 
mendeliana y facilidad de análisis mediante PCR y 
electroforesis. Estos marcadores son segmentos de 
DNA que contienen repeticiones cortas de dos a siete 
pares de bases (pb) seguidas una tras otra o en tándem 
(por ejemplo, la secuencia TATA-TATA-TATA), y 
se encuentran localizados a lo largo del genoma, 

Figura 1. Flujo de trabajo general de los laboratorios de genética forense. Los genetistas forenses realizan los análisis de la 
siguiente manera: 1) comienzan con una muestra biológica (semen, sangre, huesos, saliva, etc.); 2) extraen el DNA eliminando 
otros componentes celulares para que no inter!eran en los análisis posteriores; 3) cuanti!can el DNA, para conocer si la cantidad 
y calidad es su!ciente para continuar con la ampli!cación; 4) ampli!cación del DNA por PCR, con la !nalidad de obtener 
millones de copias de las moléculas de interés; 5) detección de los alelos y genotipos por electroforesis capilar, lo que permitirá 
identi!car el per!l genético de la muestra de estudio; y 6) el análisis estadístico, que tiene como !nalidad determinar el valor 
cuantitativo de los hallazgos genéticos: en casos criminales se suele calcular la probabilidad de coincidencia al azar (PCA) y la 
relación de verosimilitud (LR, por likelihood ratio) para determinar qué tan frecuente es el per!l y cuál es la probabilidad de que 
el per!l genético corresponda al del sospechoso o al de otro individuo en la población, mientras que en pruebas de paternidad se 
suele calcular el índice de paternidad (IP) y la probabilidad de paternidad (W), que permiten conocer la probabilidad de que el 
supuesto padre sea el padre biológico del hijo en disputa.
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aproximadamente cada 5,000 a 10,000 pb (3). Un alelo 
STR es nombrado de acuerdo con el número de veces 
que se presenta la repetición, de manera que el alelo seis 
indica que la secuencia está presente seis veces (Figura 
2). Cabe destacar que los STRs se pueden clasi!car 
de diferentes maneras, según los siguientes criterios: 
1) por el número de nucleótidos que conforman los 
motivos de repetición (di-, tri-, tetra-, penta-, hexa- 
y hepta-nucleótidos según si tienen dos, tres, cuatro, 

cinco, seis o siete nucleótidos, respectivamente). Los 
STRs más utilizados con !nes forenses en la actualidad 
son los tetra- y penta-nucleótidos, debido a que son los 
que presentan datos con menor cantidad de errores y 
parecen ser los más frecuentes en el genoma; 2) por la 
estructura de los motivos de repetición, entre los que se 
encuentran los (a) STRs con repeticiones simples, que 
contienen unidades de longitud y secuencia idénticas, 
por ejemplo la secuencia AGAT-AGAT-AGAT; (b) los 

Tabla 1. Poblaciones mexicanas para las que se han reportado los parámetros estadísticos de interés forense mediante electroforesis. Se 
muestra el conjunto de marcadores o kit comercial que se utilizó para analizar cada población. 

Población Sistema genético Referencia
Jalisco (3 grupos étnicos) 2 VNTRs, 4 STRs Rangel-Villalobos et al. Hum Biol. 2000;72(6):983-95.

Chihuahua Identi!ler (15 STRs) Martínez-González et al. J Forensic Sci. 2005, 50(1):236-8.

Ciudad de México Pro!ler (9 STRs) Luna-Vazquez et al. Forensic Sci Int. 2003;136(1-3):96-8. doi: 10.1016/s0379-0738(03)00254-8.

Nuevo León 13 STRs (CODIS) Cerda-Flores et al. Am J Hum Biol. 2002;14(4):429-39. doi: 10.1002/ajhb.10058.

Centro Identi!ler (15 STRs) Hernández-Gutiérrez et al. Forensic Sci Int. 2005;151(1):97-100. doi: 10.1016/j.
forsciint.2004.09.080.

Chiapas (Choles) Identi!ler (15 STRs) Sánchez et al. J Forensic Sci. 2005;50(6):1499-501.

Veracruz Pro!ler (9 STRs) Licea-Cadena et al. Leg Med (Tokyo). 2006;8(4):251-2. doi: 10.1016/j.legalmed.2006.04.003.

Hidalgo Identi!ler (15 STRs) Gorostiza et al. Forensic Sci Int. 2007;166(2-3):230-2. doi: 10.1016/j.forsciint.2005.12.007.

Ciudad de México Identi!ler (15 STRs) Juárez-Cedillo et al. 2008;2(3):e37-9. doi: 10.1016/j.fsigen.2007.08.017.

Yucatán (Mayas) Identi!ler (15 STRs) Ibarra-Rivera et al. Am J Phys Anthropol. 2008;135(3):329-47. doi: 10.1002/ajpa.20746

Jalisco, Puebla y Yucatán Identi!ler (15 STRs) Rubi-Castellanos et al. Forensic Sci Int Genet. 2009;3(3):e71-6. doi: 10.1016/j.fsigen.2008.07.006.

Oaxaca (grupos étnicos) Identi!ler Quinto-Cortés et al. Hum Biol. 2010;82(4):409-32. doi: 10.3378/027.082.0405.

Guanajuato PowerPlex 16  (15 STRs) Rangel-Villalobos et al. Forensic Sci Int Genet. 2010;4(4):271-2. doi: 10.1016/j.fsigen.2009.09.001.

Nayarit Identi!ler Alvarez-Cubero et al. Leg Med (Tokyo). 2011;13(6):323-7. doi: 10.1016/j.legalmed.2011.07.003.

Ciudad de México PowerPlex Fusion (23 STRs + 1 
Y-STR)

Ramírez-Flores et al. Forensic Sci Int Genet. 2014;10:e4-e6. doi: 10.1016/j.fsigen.2014.02.001.

Occidente Powerplex 21 (20 STRs) Martínez-Sevilla et al. 2016. Rev Esp Med Leg. 2016;42 (1), 10-16.

Norte y occidente (8 grupos 
étnicos)

Identi!ler (15 STRs) Rangel-Villalobos et al. Forensic Sci Int Genet. 2013;7(3):e62-5. doi: 10.1016/j.fsigen.2013.02.003.

Sur (9 grupos étnicos) Identi!ler (15 STRs) Rangel-Villalobos et al. Int J Legal Med. 2014;128(3):467-8. doi: 10.1007/s00414-013-0956-y.

Nuevo León Powerplex Fusion y Global!ler 
(23 STRs + 1 Y-STR)

Ramos-González et al. Forensic Sci Int Genet. 2016;21:e15-7. doi: 10.1016/j.fsigen.2015.12.004.

Occidente Powerplex Fusion (23 STRs + 1 
Y-STR)

Aguilar-Velázquez et al. Int J Legal Med. 2016;130(6):1489-1491. doi: 10.1007/s00414-016-1361-0.

Nuevo León Powerplex Y-23 (23 Y-STRs) Ramos-González et al. Forensic Sci Int Genet. 2017;29:e21-e22. doi: 10.1016/j.fsigen.2017.04.016.

Noroeste, noreste, occidente, 
centro y sureste

Powerplex 21 (20 STRs) Aguilar-Velázquez et al. Int J Legal Med. 2018;132(5):1293-1296. doi: 10.1007/s00414-018-1810-z.

Guerrero Global!ler (21 STRs) Aguilar-Velázquez et al. Ann Hum Biol. 2018;45(6-8):524-530. doi: 10.1080/03014460.2019.1568548.

Noroeste Global!ler (21 STRs) Martínez-Cortés et al. Int J Legal Med. 2019;133(3):781-783. doi: 10.1007/s00414-018-1950-1.

Ciudad de México Powerplex Y-23 (23 Y-STRs) López-Ramírez et al. Int J Legal Med. 2020;134(1):199-202. doi: 10.1007/s00414-019-02183-1.
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STRs con repeticiones compuestas, que comprenden 
dos o más repeticiones simples adyacentes, por 
ejemplo la secuencia AGAT-AGAT-AGAC-AGAC; y 
(c) los STRs con repeticiones complejas, que poseen 
múltiples bloques de repeticiones de longitud variable, 
con secuencias intermedias variables (4), por ejemplo 
la secuencia AGAT-AGAT-AG-AGC-AGAC-AGAT. 
Los STRs se encuentran tanto en los cromosomas 
autosómicos (pares 1 al 22) como en el cromosoma 
X (X-STRs) y en el cromosoma Y de los varones 
(Y-STRs). Estos últimos son útiles en casos especí!cos, 
por ejemplo el uso de Y-STRs en casos de abuso sexual 
o en casos de paternidad en los que no se cuenta con 
muestra biológica del supuesto padre, pero sí con la de 
uno de sus familiares vía paterna.
 Por otra parte, los SNPs corresponden a cambios 
en una sola base del DNA, por ejemplo, un cambio 
de guanina (G) por una citosina (C) en una región 
especí!ca de la secuencia.  Mientras que los INDELs 
son sitios donde existe (inserción) o no (deleción) un 
nucleótido o una secuencia de nucleótidos (Figura 2). 
Como se mencionó anteriormente, los STRs son los 
marcadores más utilizados en casos forenses y los SNPs 
e INDELs son marcadores que normalmente se usan 
de manera complementaria en casos donde los STRs 
no son su!cientes para esclarecer un parentesco o la 
identidad del donador de una muestra de DNA. Sin 

embargo, a pesar de que tienen un notable menor poder 
de discriminación que los STRs, los SNPs e INDELs 
son muy útiles en casos donde la muestra de DNA está 
muy degradada o en muy baja concentración (como en 
el caso de fragmentos óseos que han sido expuestos al 
fuego, o en condiciones de humedad, entre otros) ya que 
por su menor tamaño necesitan secuencias de menor 
longitud para poder ser ampli!cados y detectados.

Limitantes en genética forense
 A pesar de que los STRs son los marcadores 
más utilizados en genética humana, suelen existir 
casos donde no son su!cientes o concluyentes para 
resolver una relación de parentesco. Por ejemplo, 
casos en los que la muestra de DNA está degradada 
y casos de identi!cación humana donde se incluye 
solamente a uno de los padres (casos dúo) o en los que 
solamente se incluyen familiares de segundo o tercer 
grado (hermanos, abuelos, nietos, tíos, sobrinos, etc.). 
Uno de los factores más importantes para la resolución 
de casos forenses es el número de marcadores 
analizados, ya que entre menor es el número de STRs 
empleados en una prueba de identi!cación humana 
los resultados serán menos informativos, por lo tanto, 
habrá una probabilidad más alta de que por azar exista 
coincidencia con otro per!l genético. Además, debido al 
contexto en que se encuentran muchas de las muestras 

Figura 2. Representación de los diferentes marcadores moleculares usados en genética forense. Los SNPs que son variaciones en 
un solo nucleótido de DNA; INDELs, que son secuencias de nucleótidos que se encuentran presentes o ausentes y los STRs, que 
son secuencias cortas de nucleótidos de DNA que se repiten una tras otra.
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biológicas analizadas en el laboratorio de genética 
forense (lugares de investigación,  fosas clandestinas, 
restos con avanzado estado de descomposición, 
etc.) es muy probable que el DNA que se obtiene se 
encuentre altamente degradado, lo que aumenta la 
probabilidad de que se pierdan alelos (drop out) o no se 
puedan ampli!car los STRs de mayor tamaño (per!les 
incompletos), por lo que es importante que se analice el 
mayor número posible de marcadores.
 Debido a esto, en el año 2020 el FBI aumentó 
a 20 el número de marcadores STRs que conforman el 
CODIS (por las siglas en inglés de sistema de índices 
combinados de DNA), que es la base de datos nacional 
de Estados Unidos donde se encuentran los per!les 
genéticos relacionados a casos forenses. Sin embargo, 
en México no existe una regulación o un consenso 
en el número mínimo de marcadores que se deben 
emplear para la resolución de casos forenses, aunque 
se reportó previamente que es necesario utilizar kits 
con al menos 20 STRs para detectar más exclusiones y 
disminuir el número de resultados no concluyentes con 
exclusiones aisladas (menos de 3 marcadores), lo que 
al mismo tiempo ayuda a obtener mejores resultados 
en las pruebas de paternidad (índices de paternidad) 
(5). También se han publicado en revistas cientí!cas 
algunos reportes de situaciones complejas en las 
que los STRs no han sido concluyentes o su!cientes 
para la resolución de casos forenses en México, por 
ejemplo, se reportó el hallazgo de nueve casos de 
coincidencias (aparentes relaciones de parentesco) en 
una base de datos de 2000 per!les con 15 STRs donde, 
de acuerdo a los historiales familiares, no existía una 
relación biológica, por lo que presumiblemente se 
trató de coincidencias fortuitas (6). En otro trabajo 
se reportaron exclusiones en tres marcadores en una 
prueba de paternidad, lo que generó una probabilidad 
de paternidad baja, que normalmente se traduciría a 
una aparente “no paternidad”. No obstante, debido a 
que todos los marcadores que presentaron exclusión 
se encontraban en el mismo cromosoma –con la 
posterior con!rmación con INDELs e INNULLs– se 
determinó una disomía uniparental (DUP) materna, es 
decir, ambos cromosomas 2 del hijo en disputa fueron 
heredados por la madre (7). En otro caso complejo, 
se comprobó la paternidad aún con la presencia de 
una mutación de 4 pasos (deleción de 4 motivos de 

repetición) en el hijo, mediante la utilización de dos 
sistemas genéticos diferentes (23 STRs) y evaluando la 
hipótesis del hermano del supuesto padre (8).
 Es importante mencionar que, aunque existen 
casos complejos como los antes mencionados, estos son 
muy poco frecuentes. Sin embargo, cuando este tipo de 
casos se presentan en el laboratorio suelen ser difíciles 
de solucionar mediante las herramientas tradicionales 
y regularmente los analistas forenses deberán emplear 
diferentes sistemas genéticos (STRs, SNPs, INDELs, 
INNULLs, etc.) y aplicar fórmulas estadísticas especiales 
según sea el caso, por lo que es necesaria una inversión 
muy grande de tiempo, recursos económicos y trabajo. 
Estas limitantes y casos complejos se podrían solucionar 
o evitar en el laboratorio mediante la utilización de 
sistemas genómicos a través de secuenciación de 
nueva generación, debido a que permiten analizar de 
manera simultánea una gran cantidad de marcadores 
(STRs autosómicos, X-STRs, Y-STRs y SNPs), e incluso 
permiten inferir fenotipos y la ancestría biogeográ!ca 
en una misma prueba.

Genómica forense
 La secuenciación tradicional de DNA basada 
en el método de Sanger es comúnmente realizada en 
sistemas de electroforesis capilar (CE, por sus siglas 
en inglés) acoplados a detección multi#uorescente (9). 
Fue hasta el año 2005 que aparecieron sistemas que 
realizaban secuenciación bajo los principios del método 
de Sanger pero de forma paralela y masiva, aumentando 
el rendimiento de datos y reduciendo en gran medida 
su costo y tiempo de análisis. Estos son los llamados 
sistemas de secuenciación de siguiente generación 
(NGS, por sus siglas en inglés) o secuenciación 
masiva paralela (MPS, por sus siglas en inglés). En la 
actualidad existe una gran diversidad de métodos de 
secuenciación de siguiente generación, como es el caso 
de la secuenciación por síntesis, pirosecuenciación, 
secuenciación por ligación, secuenciación por 
nanoporos y secuenciación por hibridación, entre 
otros.
 Las tecnologías que analizan de manera 
simultánea una gran cantidad de marcadores, como 
la MPS y los microarreglos, dieron origen a lo que 
actualmente se conoce como genómica forense, y 
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se re!ere al empleo de las técnicas genómicas antes 
mencionadas para la secuenciación de un gran número 
de marcadores moleculares a lo largo de todo el 
genoma, con la !nalidad de apoyar en la resolución de 
casos de orden legal. Los sistemas actuales de genómica 
forense son de amplia utilidad debido a que permiten 
conocer la secuencia nucleotídica de los STRs y además 
facilitan el análisis simultáneo de diferentes tipos de 
marcadores en un mismo ensayo, como por ejemplo 
STRs autosómicos, X-STRs y Y-STRs, así como de SNPs 
informativos de identidad, de fenotipos y de ancestría 
biogeográ!ca.
 La CE es la técnica de rutina utilizada en los 
laboratorios de genética forense y permite determinar 
qué alelos están presentes en uno o más marcadores 
moleculares, por ejemplo, una adenina (A) o guanina 
(G) en un determinado SNP, un alelo + o – en un INDEL, 
o un alelo especí!co en un STR (por ejemplo, alelo 7, 8 
o 9). Sin embargo, con la información que se obtiene a 
partir de esta técnica no es posible conocer la secuencia 
interna de nucleótidos que conforma a los diferentes 
alelos de los STRs, lo que en ocasiones representa 
una gran limitante. Por su parte, los sistemas basados 
en MPS además de identi!car el tamaño de los alelos 
(alelos basados en longitud) también permiten conocer 

la secuencia interna de los STRs (alelos basados en la 
secuencia). Esto es muy importante, ya que aunque 
dos individuos tengan el mismo alelo en determinado 
marcador (por ejemplo, que ambas personas posean 
un alelo 7 en el marcador TPOX), no precisamente 
tendrán la misma secuencia de DNA que conforma ese 
alelo, por lo que podrían ser diferenciados a través de 
esas variaciones. Una manera sencilla de diferenciar 
los diferentes alelos con la misma longitud pero con 
diferente secuencia es identi!cando los alelos con una 
letra después del número de repeticiones, por ejemplo 
los alelos 7a y 7b. Para entender mejor esta diferencia, en 
la !gura 3 se observan las secuencias de nucleótidos del 
marcador STR D8S1178 en tres individuos que poseen 
un alelo con la misma longitud (alelo 9) en uno de sus 
cromosomas homólogos. Aunque los tres individuos 
poseen alelos conformados por nueve repeticiones en 
el mismo STR, si se toma en cuenta la secuencia interna 
de la repetición (TCTA) es posible observar que los 
tres alelos tienen la misma longitud pero existe una 
diferencia en la secuencia en al menos un nucleótido, 
por lo tanto, se pueden diferenciar los tres alelos 9 por 
su secuencia de nucleótidos (alelos 9a, 9b y 9c). Esta 
diferencia en la secuencia interna de los STRs aumenta 
signi!cativamente su poder de discriminación y 

Figura 3. Caracterización de las diferencias en la secuencia interna de nucleótidos que poseen tres individuos con alelo 9 en el 
marcador D8S1178. Se observa que los alelos de los tres individuos poseen el mismo número de repeticiones por lo que todos 
poseen un alelo 9, sin embargo, es posible diferenciar a los tres individuos por las variaciones en la secuencia de nucleótidos que 
conforma cada uno de los alelos.
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utilidad en casos forenses y de paternidad, como se 
ha demostrado en diferentes sistemas genómicos 
disponibles en el mercado.
 Como se mencionó anteriormente, los sistemas 
de MPS también permiten analizar de manera simultánea 
(multiplex) una gran cantidad de marcadores, lo que 
facilita que en una misma reacción de secuenciación 
se puedan analizar tanto marcadores informativos de 
identidad como marcadores informativos de ancestría 
e informativos de fenotipos. Esta característica con!ere 
una gran ventaja en casos complejos donde se busca 
identi!car restos humanos en avanzado estado de 
descomposición o donde se busca reducir el número 
de sospechosos de acuerdo con las características 
fenotípicas y de ancestría que se puedan obtener a 
partir del ADN de las muestras biológicas implicadas 
en un caso criminal. Otra ventaja importante de la MPS 
es que genera información adicional a los marcadores 
que se secuencian, como es el caso de las secuencias de 
nucleótidos que se encuentran en las regiones adyacentes 
al marcador molecular (regiones #anqueantes) y los 
sitios de unión de los cebadores o primers, en los que 
se han identi!cado SNPs que generan microhaplotipos 
y mejoran de manera importante los resultados (10).
 Por otro lado, los secuenciadores de DNA 
basados en MPS han permitido que se generen grandes 
avances tecnológicos en el área forense, ya que se han 
desarrollado técnicas para inferir la edad de un individuo 
a través de los patrones de metilación en el DNA, por 
mutaciones en el DNA mitocondrial (mtDNA) y por 
RNAs (mRNAs) (11, 12). También por medio de chips 
de metilación de genoma completo se desarrolló un 
sistema que permite inferir con alta e!ciencia la edad, 
sexo, estatura, índice de masa corporal, tabaquismo, 
relación cadera-cintura y consumo de fármacos 
hipolipemiantes a partir de muestras de DNA. 
Recientemente se lograron identi!car “sexomas” para la 
resolución de casos de abuso sexual, donde el término 
hace referencia a la huella particular del microbioma 
que posee cada individuo en el área genital y que 
puede ser usado para identi!car si una persona estuvo 
implicada en una violación sexual (13).
Kits comerciales de genómica forense
 Actualmente hay disponibles en el mercado 
diferentes kits de ampli!cación basados en las 
tecnologías que generan datos masivos, como el sistema 

Precision ID NGS System de Applied BiosystemsTM, 
que incluye paneles de STRs y SNPs para ascendencia 
e identidad, así como para la región control o genoma 
completo del ADN mitocondrial. También están 
disponibles en el mercado los sistemas ForenSeqTM 
de Verogen, entre los que se incluyen el ForenSeqTM 
Kintelligence kit que incluye una gran cantidad de SNPs 
para estudios de parentesco, el ForenSeqTM MainstAY 
kit que incluye tanto marcadores autosómicos como 
de cromosoma Y, los kits ForenSeqTM mtDNA 
Whole Genome kit y ForenSeqTM Control Region 
kit que permiten analizar la secuencia del ADN 
mitocondrial, y el ForenSeqTM DNA Signature Prep. 
Este último destaca porque posee dos sets diferentes 
de marcadores, el Primer Mix A que comprende 
marcadores informativos de identidad (STRs, X-STRs, 
Y-STRs y SNPs), y el Primer Mix B que contiene todos 
los marcadores del Mix A más 24 SNPs informativos 
de fenotipos (color de ojos y cabello) y 56 SNPs 
informativos de ascendencia biogeográ!ca. También 
está disponible en el mercado el kit HIrisPlex-S, que es 
un sistema que permite analizar 41 SNPs para inferir el 
color de ojos, de cabello y de piel a partir de muestras de 
DNA y está disponible tanto para tecnologías basadas 
en MPS como en CE, aunque para este se requiere 
realizar múltiples reacciones de PCR. Por último, se 
han reportado muchos sistemas en artículos cientí!cos 
que proponen conjuntos de marcadores para inferir 
una gran cantidad de fenotipos (color de piel, cabello, 
ojos, estatura, pecas, hoyuelos, edad, hábitos como 
fumar y consumo de fármacos, entre otros), aunque 
aún no están disponibles comercialmente.

Genómica forense en México
 Actualmente en México existe una profunda 
crisis forense en materia de identi!cación humana, que 
es evidenciada por las 95,121 personas desaparecidas 
de las que se tenía registro hasta el año 2021, así como 
por más de 52,000 cadáveres que no habían sido 
identi!cados hasta ese momento (14). Las ventajas 
que ofrece la tecnología de MPS podrían ayudar a 
identi!car muchos de los elementos óseos humanos 
que no han podido ser identi!cados ya sea porque 
las muestras de DNA están muy degradadas o por la 
falta de muestras de referencia de familiares de primer 
grado. Actualmente las tecnologías de genómica 
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forense tienen un precio elevado y aunque ya se utilizan 
regularmente en algunos países de Europa y Asia, su 
implementación en México –al igual que en otros países 
latinoamericanos– ha avanzado a paso lento. Hasta el 
conocimiento del autor de este texto, existe un número 
muy limitado de equipos de MPS de uso forense en los 
estados de la República Mexicana, como por ejemplo en 
Nuevo León, Jalisco y Ciudad de México, y la mayoría 
de estos equipos son usados principalmente con !nes 
de investigación cientí!ca. Hasta la fecha en que se 
escribió este artículo, se habían publicado solamente 
dos estudios de genómica forense en poblaciones 
mexicanas, el primero donde se estableció una base 
de datos genómica de 152 marcadores informativos 
de identidad (aSTRs, X-STRs, Y-STRs y SNPs) y se 
determinó que cuando se considera la variación de la 
secuencia interna de nucleótidos que conforma a los 
STRs hay un incremento del 46% en el número de alelos, 
lo que aumenta de manera importante la informatividad 
de ese sistema genético (15). Otro aspecto importante 
de ese trabajo es que todos los haplotipos de Y-STRs 
que se observaron fueron diferentes (capacidad 
discriminatoria del 100%), lo que mejoró en gran 
medida en comparación con los estudios previos que 
se han realizado en esa misma población. Mientras 
que el segundo estudio consistió en la evaluación de la 
e!ciencia de un panel de 24 SNPs para inferir el color 
de ojos y cabello, donde se concluyó que en la población 
mexicana estudiada  es posible inferir el color de ojos 
con un 96.6% de efectividad, mientras que para inferir 
el color de cabello se observó una efectividad del 68-
71%, donde se destaca que el cabello negro se puede 
inferir con mayor efectividad, en comparación con el 
café oscuro (16). Una limitante de ese último trabajo es 
que la mayoría de las muestras analizadas presentaron 
cabello oscuro (negro y café oscuro) y ojos cafés, lo que 
impidió evaluar la e!ciencia de ese sistema genómico 
para inferir otros colores como cabello rubio, cabello 
rojizo y ojos azules. Ambos estudios se realizaron en 
población de Monterrey empleando el kit ForenSeqTM 
DNA SignaturePrep de la marca Verogen.
 A pesar de que estos trabajos signi!can un 
gran avance en el área forense, es necesario desarrollar 
más estudios con sistemas genómicos forenses en 
otras poblaciones del país que permitan generar bases 
de datos y parámetros estadísticos de interés forense. 

Esto permitirá que los laboratorios forenses en nuestro 
país puedan hacer uso de los datos disponibles en la 
literatura cientí!ca para resolver casos complejos de 
identi!cación humana, donde no se hayan obtenido 
resultados favorables con el análisis convencional con 
kits de genética forense basados en EC.

Conclusiones
 Entre las medidas que se pueden implementar 
para combatir la crisis forense en México se encuentra el 
uso de técnicas genómicas más novedosas que permiten 
esclarecer casos complejos donde los sistemas genéticos 
tradicionales pueden ser insu!cientes. Las técnicas de 
genómica forense presentan muchas ventajas respecto 
a los sistemas basados en EC, entre las que destaca que 
permiten analizar de manera simultánea STRs y SNPs, 
así como el análisis de SNPs informativos de fenotipos y 
de ancestría, e incluso permiten determinar la secuencia 
interna de nucleótidos de los STRs y las mutaciones 
presentes en las regiones adyacentes a los sitios de 
interés. Debido a lo anterior, es necesario realizar un 
mayor número de estudios poblacionales donde se 
evalúen kits de genómica forense con la !nalidad de 
que los laboratorios que forenses que forman parte 
del sistema de procuración de justicia tengan datos 
de referencia para interpretar correctamente los casos 
de identi!cación humana basados en las nuevas 
tecnologías.
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