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RESUMEN

La gestion de la identificacion genética en Sucesos con Victimas Multiples (SVM) implica desafios
inherentes, condicionados por factores criticos y escenarios altamente complejos, dinamicos e
impredecibles en los que la toma de decisiones exige rapidez, precision y un soporte sélido basado en
evidencias. En este contexto, la eficacia del proceso identificativo depende de la capacidad de adaptacion
y mejora continua, garantizando la trazabilidad, seguridad y fiabilidad en cada fase del analisis genético
y de su posterior integracion en la Base de Datos Nacional de ADN para cotejo.

A esta complejidad técnica se suma el marco organizativo espaiol, caracterizado por la participacion
de mualtiples instituciones con competencias en genética forense (Policia Nacional, Guardia Civil,
Mossos d’Esquadra, Ertzaintza, Policia Foral e Instituto Nacional de Toxicologia). Todas ellas operan
bajo una estructura jerarquica que articula nodos locales (LDIS) y un nodo central (SDIS). Aunque este
modelo es solido, requiere protocolos homogéneos que aseguren interoperabilidad, coordinacién y
consistencia en el uso del software nacional CODIS-SQL y de su mddulo Pedigree Tree (PT), tratando
de minimizar errores y riesgos operativos.

En este escenario, la optimizacion de recursos técnicos, el uso adecuado de herramientas
especializadas, la prevision operativa y la coordinacion interinstitucional, se convierten en elementos
estratégicos ante situaciones de alta incertidumbre. La incorporacion del software CODIS y su modulo
PT, junto con técnicas genéticas complementarias (Haplotipo de Cromosoma Y, ADN mitocondrial),
permite superar las limitaciones del modelo tradicional, reduciendo falsos negativos y aumentando
significativamente la tasa de identificacion y seguridad, en contextos de SVM con el uso de Bases de
Datos Genéticas.

El presente Trabajo Fin de Master aborda dos factores diferenciadores: el disefio de un protocolo
técnico de gestion de perfiles en la Base de Datos Nacional de ADN que garantice una respuesta
coordinada, eficiente y conforme a la normativa vigente; y la aportacion de valor desde la perspectiva
de las Tecnologias de la Informacidn, analizada mediante el modelo Gartner, mostrando cémo la
tecnologia aplicada a la genética forense incrementa la eficacia del sistema nacional de identificacion
genética en situaciones de grandes catastrofes.
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TERMINOS Y DEFINICIONES

ADN Autosémico: ADN que se encuentra en el nucleo de las células eucariotas y vinculado con los
cromosomas no sexuales.

ADN Mitocondrial: ADN circular que tienen las Mitocondrias con un total de 16.569 pares de
bases.

Alelo: Versiones alternativas de la secuencia de ADN y que presenta una ubicacion concreta en el
genoma. Se les relaciona con los STR s que aparecen asociados a un marcador genético.

Amelogenina: Marcador que permite determinar el género del donante de ADN.

Base Nitrogenadas: Cada una de las moléculas que constituyen la cadena de ADN. (Adenina,
Guanina, Citosina y Timina).

Busqueda en HIGH: Algoritmo de busqueda en CODIS que trata de encontrar la perfecta
correspondencia de los alelos de cada marcador (STR ’s).

Busqueda en LOW: Algoritmo de biisqueda en CODIS que trata de encontrar compatibilidades de
al menos uno de los alelos obtenidos por el analisis de cada marcador (STR’s), para identificar a un
cadéver o resto humano.

Candidate: Perfiles genéticos ofertados por una base de datos genética, en correspondencia con las
busquedas realizadas por coincidencia o compatibilidad con el uso de STR’s, Y-STR’s y ADN
Mitocondrial.

Cluster Poblacional: Grupo de sujetos agrupados en funcidon de alguna caracteristica o variable.

CODIS: Software desarrollado por el FBI que permite almacenar y buscar perfiles genéticos
constituidos por STR’s, Y-STR s y ADN Mitocondrial, con el uso de diferentes algoritmos de busqueda.

Coincidencia genética: Cuando se genera una perfecta correspondencia entre los marcadores
genéticos analizados (STR’s, Y-STR s y ADN Mitocondrial) en una base de datos genética.

Combined Pedigree Tree Likehood Ratio: Calculo estadistico que emite el software CODIS en base
al producto de los valores obtenidos para los STR’s autosémicos, los Y-STR’s del haplotipo de
Cromosoma Y, y el ADN Mitocondrial.

Compatibilidad genética: Cuando dos perfiles genéticos comparten al menos uno de sus alelos y
que permiten realizar busquedas para determinar relaciones de parentesco en una base de datos genética.

Cromosoma: Estructura en la que se compacta la cadena de doble hélice del ADN. El ntimero varia
en funcion de la especie.

DRS: Direct Reference Sample, que hace referencia a muestras atribuidas en vida que pueden portar
células de una persona a la que se quiere identificar de forma genética (cepillo de dientes, maquinilla de
afeitar, etc.). También se incluyen las muestras conocidas como custodiadas (biopsia, esperma
congelado, cordon umbilical, etc.).

EDNAP Mitochondrial DNA population database: Base de datos genética de referencia
internacional para el cotejo del ADNmt.
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Gameto: Cada una de las células sexuales, masculina y femenina que, con su union, generan un
nuevo ser vivo.

Genotipo: Informacion genética completa que define a un individuo de cualquier especie.

Haplotipo de Cromosoma Y: Cromosoma sexual involucrado en la determinacion del sexo
masculino para todas las especies vivas.

Indice de Paternidad: Calculo estadistico que permite determinar la relacién de parentesco genética
entre diferentes sujetos.

Joint Pedigree Tree Likehood Ratio: Célculo estadistico de los STR s autosémicos utilizando una
frecuencia poblacional concreta y emitida por el software CODIS.

Lab ORI: Denominacién por la que se asigna un codigo a cada institucion que participa en la
incorporacion de perfiles genéticos a la base datos nacional de ADN.

LDIS: Nodo Local de la Base de Datos de ADN y localizados en las 6 instituciones publicas con
competencia en materia genética (Policia Nacional, Guardia Civil, Mossos, Ertzaintza, Instituto
Nacional de Toxicologia y Policia Foral de Navarra).

Likehood Ratio o Indice de Verosimilitud: Calculo estadistico que enfrenta dos hipdtesis
contrarias y mutuamente excluyentes, ante la existencia de una coincidencia o compatibilidad de perfiles
genéticos.

Marcador Genético: Segmento de la cadena de ADN que tiene una ubicacion fisica conocida en
un cromosoma. Se les relaciona con los STR’s.

Metapoblacion: Poblacion separa en el espacio fisicamente y que permite diferenciar la misma en
base al estudio de alguna particularidad.

Miss Match: Discrepancias generadas en las busquedas desarrolladas en Bases de Datos genéticas,
cuando no existan coincidencias entre algin/os alelo/s de los marcadores genéticos.

Mitoipo: El Mitopo, linaje, linaje genético o haplotipo, son los grupos o linajes genéticos
relacionados que, a partir del ADN de las diferentes especies de animales o vegetales, se puede inferir
que estan filogenéticamente relacionadas.

Médulo Pedigree Tree: Modulo de trabajo en CODIS que permite la configuracion de un arbol
genealdgico con todos los perfiles genéticos aportado por familiares de referencia para encontrar a
personas desaparecidas.

Nucleotido: Compuesto orgdnico constituido por una base nitrogenada, un azucar y un acido
fosforico y que aparece en todos los organismos vivos para constituir la secuencia genética de ADN.

Pedigree Generator: Hoja Access disefiada por Canada que permite desarrollar perfiles genéticos
con STR’s ficticios con un maximo de 13 marcadores, y relacionar hasta a 14 familiares emparentados
desde primer a cuarto grado.

Pérdida Alélica: Desaparicion de un alelo real correspondiente a un STR s de un perfil genético por
problemas vinculados con el analisis y amplificacion de muestras genéticas degradadas.

Representative Specimen: Figura en CODIS que permite vincular diferentes perfiles genéticos a
un mismo cadaver.
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SDIS: Nodo Nacional de la Base de Datos de ADN ubicado en Secretaria de Estado de Seguridad
en Espana.

Short Tandem Repeats: Repeticiones cortas en Tandem asociadas a regiones del genoma con gran
variabilidad y que permiten diferenciar genéticamente a una persona.

SQL (Structured Query Language): Lenguaje vinculado con un sistema de gestion de bases de
datos relacional para definir, manipular, consultar y controlar el acceso a datos organizados en tablas
relacionadas entre si mediante claves primarias y foraneas.

Target: Perfil genético problema que se lanza contra una base de datos genética para realizar
busquedas por coincidencia o compatibilidad mediante comparacion por STR's, Y-STR's y ADNmt.

WorkStations: Estacion de trabajo que permite la conexion al software CODIS para el desarrollo
de busquedas genéticas.

XML: Formato utilizado por CODIS para realizar el exportado e importado de perfiles genéticos de
cualquiera de las técnicas analiticas con las que es compatible (STR s, Y-STR s y ADNmit).

Y-Chromosome STR Haplotype Reference Database: BD de referencia internacional para el
cotejo de haplotipos de Cromosoma Y (Y-STR’s).
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OPTIMIZACION DE LOS PROCESOS DE IDENTIFICACION GENETICA EN GRANDES
CATASTROFES UTILIZANDO LA BASE DE DATOS GENETICA NACIONAL

1 MOTIVACION, OBJETIVOS Y ESTRUCTURA

1.1 Motivacion

Las bases de datos genéticas [1] se han consolidado como herramientas fundamentales en el ambito
forense, especialmente en la resolucion de delitos, la identificacion de personas desaparecidas y
cadaveres sin identificar. Su uso ha potenciado enormemente las capacidades de la genética forense,
convirtiéndola en una prueba clave en la administracion de justicia. Sin embargo, el proceso de
identificacién genética puede verse afectado por diversos factores [2], como el estado de los restos
humanos y la calidad de las muestras aportadas por familiares [3], lo que se vuelve especialmente
complejo en casos de sucesos con victimas multiples (SVM).

En Espana, el software CODIS-SQOL desarrollado por el FBI [4] se utiliza desde el afio 2000 para
gestionar perfiles genéticos. Este sistema opera con una estructura jerarquica que incluye un nivel
nacional (SDIS) y varios niveles locales (LDIS) [1], lo que complica la implementacion de nuevos
protocolos de busqueda. Aunque CODIS ha evolucionado con algoritmos mas eficaces, su uso requiere
formacion especializada y validaciones constantes para garantizar resultados precisos, especialmente en
contextos de alta complejidad como los SVM.

Ante las limitaciones del sistema tradicional y que seran detallados en el presente trabajo, en 2019
se introdujo el moédulo Pedigree Tree (PT), que permite construir arboles genealdgicos e incorporar
marcadores genéticos adicionales como el ADN Mitocondrial y el cromosoma Y. Esta innovacion ha
mejorado significativamente la capacidad de identificar caddveres, incluso cuando los familiares de
referencia son de segundo grado. No obstante, su implementacion ha sido desigual entre las instituciones,
lo que ha dificultado su aprovechamiento pleno.

Para abordar esta situacion, en 2022 se llevéd a cabo un simulacro nacional de grandes catastrofes,
con el objetivo de familiarizar a todas las instituciones con el uso del modulo PT y establecer un
protocolo técnico comun. Esta iniciativa busca incrementar la eficacia en la coordinacion
interinstitucional y una mejora de procesos, para garantizar una respuesta rapida y eficaz en la
identificacion genética de victimas, fortaleciendo asi el papel de la BD Nacional de ADN en situaciones
criticas.
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1.2 Objetivos

Los objetivos planteados en el presente Trabajo Fin de Méster se desglosan en dos grupos:
1.2.1 Objetivo Principal

Desarrollar un protocolo técnico como mejora de procesos que sirva de manual de referencia a las
instituciones usuarias del software CODIS en la jerarquia de BD Nacional de ADN en Espafia y que
permita el desarrollo de las operaciones necesarias para aumentar la eficacia y eficiencia en las
identificaciones genéticas vinculadas a “Sucesos con Victimas Multiples” (SVM). Con este protocolo se
pretende eliminar la generacion de falsos negativos por la incorrecta confeccion de P7, por la falta de
integracion de estudios alternativos genéticos o por otras circunstancias vinculadas con este tipo de
casuistica que, en ocasiones, precisa de planteamientos operativos complejos para garantizar la mejor
destreza en el desarrollo de busquedas genéticas en la BD Nacional de ADN [5].

1.2.2 Objetivos Secundarios

1. Familiarizar a las instituciones que forman parte de la jerarquia de BD de ADN en Espaiia en el
manejo del Modulo de busqueda PT, con la finalidad de identificar a personas desaparecidas y cadaveres
sin identificar en cualquier contexto.

ii.  Aumentar la capacidad de desarrollar de forma eficaz y eficiente los procesos de implementacion
de busquedas de cadéaveres y restos humanos con los familiares de referencia en SVM y que eviten el
cruce con los cadaveres, restos humanos y familiares preexistentes almacenados en la BD de ADN.

iii.  Implementar las mejores opciones de disefo de los arboles genealdgicos por PT para situaciones
concretas y complejas, en las que existan varios cadaveres pertenecientes al mismo nucleo familiar y/o
los familiares buscadores tengan relacion de parentesco a partir de segundo grado.

iv. Concretar las limitaciones que tiene el software CODIS en busquedas complejas utilizando el
modulo PT para conocer las situaciones en las que no seria posible obtener resultados evaluables e
identificar la casuistica en la que se pueden esperar falsos negativos.

v. Dotar a las instituciones participantes en la jerarquia de la BD Nacional de ADN de la necesaria
capacidad para afrontar de forma individual y autonoma en su propio nodo local (LDIS), la identificacion
de cadaveres y restos humanos en SMV con el uso del Modulo PT, tanto para catastrofes abiertas (en
donde no se conocen a las personas implicadas) como cerradas (en donde existe listado biografico de las
posibles victimas), mejorando los procesos establecidos a nivel interno para cada institucion.

vi. Establecer un protocolo adecuado para desarrollar entre diferentes nodos locales (LDIS) y a
través de la BD Nacional (SDIS), la identificacion de cadaveres y restos humanos en SMV, cuando varias
instituciones deban abordar el andlisis de perfiles genéticos en cualquier tipo de catéastrofes.

1.3 Estructura

El presente Trabajo de Fin de Maéster se inicia con un glosario de términos y definiciones que
facilitan la comprension del contenido técnico, y se estructura en siete capitulos principales:

En el primer capitulo se aborda la Motivacion y Objetivos que justifican el desarrollo del trabajo, el
contexto de las grandes catéstrofes y la relevancia de la identificacion genética como herramienta
forense. Se definen los objetivos principales y secundarios, asi como el alcance del estudio y se concreta
la estructura en la que se desarrolla el trabajo.

En el capitulo segundo (Metodologia) se explica el enfoque metodologico seguido: revision
bibliografica, analisis normativo y desarrollo practico mediante simulacros nacionales (DVI-1'y DVI-II)
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llevados a cabo por todas las instituciones que forman parte de la jerarquia nacional de Base de Datos
de ADN en Espana, para establecer el punto de partida disefiar el protocolo técnico. También se describe
la configuracion de perfiles, arboles genealdgicos y parametros estadisticos (JPLR, CPLR).

En el tercer capitulo (Estado del Arte) se analiza la evolucidon de los sistemas de identificacion
personal, con especial atencion al ADN forense y sus técnicas (STR autosomicos, Y-STR y ADN
Mitocondrial). Se revisa la normativa aplicable (LO 10/2007, LO 7/2021, RD 32/2009, Directiva UE
2016/680) y se describe la estructura jerarquica de la sg/ en Espana (SDIS/LDIS).

En el cuarto capitulo (Planteamiento del Problema) se detallan las limitaciones del método
tradicional basado en busquedas LOW en CODIS, la problemética de compatibilidades fortuitas y falsos
negativos, asi como la necesidad de incorporar algoritmos avanzados y técnicas complementarias para
mejorar la eficacia en SV M.

En el quinto capitulo (Andlisis y Resultados), se presentan los resultados obtenidos en los
simulacros, comparando el rendimiento del modulo PT frente a algoritmos tradicionales. Se analiza la
mejora en la tasa de identificacion, la reduccion de compatibilidades adventicias y la optimizacion del
tiempo medio de respuesta (TMR).

En el sexto capitulo (Disefio del protocolo y Aportacion de Valor) se integran dos apartados que
abordan el disefio del protocolo de actuacion, que establece las fases operativas, roles, herramientas y
salvaguardas para la aplicacion coordinada del modulo PT en CODIS 'y la aportacion de valor desde T1,
que aplica el modelo Gartner (Run, Grow, Transform, Protect) para evidenciar como la tecnologia
contribuye a la resiliencia, eficacia y cumplimiento normativo, incluyendo KPIs y roadmap.

En el séptimo capitulo (Conclusiones) se sintetizan las principales conclusiones del trabajo,
destacando la relevancia del protocolo y la aportacion tecnoldgica para la identificacion genética en
grandes catastrofes. Se proponen recomendaciones para la mejora continua y futuras lineas de
investigacion.

Finalmente, el trabajo incluye la bibliografia empleada y los anexos con documentacién técnica, y
ejemplos de configuracion de PT.
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2 METODOLOGIA

Dado el caracter del presente trabajo, se abordara el desarrollo metodolédgico a partir de dos enfoques
complementarios: el cualitativo y el cuantitativo. La combinacién de ambas perspectivas permite obtener
una vision mas completa y profunda del tema estudiado, integrando tanto el analisis numérico de los
datos y su resultado, como la interpretacion de aspectos subjetivos, contextuales y experienciales. A
continuacion, se detallaran las caracteristicas y procedimientos de cada metodologia, asi como su
aplicacion concreta en el marco de esta investigacion.

2.1 Cualitativa

En el desarrollo metodologico del presente trabajo con relacion a la fundamentacion teorica (estado
del arte), se han revisado articulos y revistas cientificas de interés en las diferentes bases de datos
proporcionadas a través de paginas webs de PubMed, ScienceDirect, FSIGenetics, Dialnet y Scielo, para
la obtencion de articulos cientificos en los que buscar informacion concreta relacionada con:

- grandes catastrofes,

- sistemas de identificacion personal,

- genética forense vinculada con STR’s [6], Y-STR s [7] y ADN Mitocondrial (ADNmt) 8],
- calculos estadisticos para cada una de las técnicas de andlisis anteriores,

- las bases de datos genéticas en Espafia 'y

- el Software CODIS.

Gran parte de los articulos utilizados en este estudio procedentes de las webs de FSIGenetics,
ScienceDirect y PubMed, se encuentran redactados en lenguaje anglosajon (motivo por el cual se hace
referencia a los mismos en el apartado de bibliografia y webgrafia en su idioma oriundo).

En relacion con este apartado, y con la finalidad de elaborar de forma oportuna la “praxis” del
presente trabajo, resulta fundamental este andlisis cualitativo, el cual ha permitido completar la
fundamentacion tedrica concretando el conocimiento necesario para cimentar el posterior desarrollo
practico.

Por tanto, este apartado metodoldgico ha sido desarrollado como parte del estudio desde un punto
de vista [9]:
11
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- Descriptivo, al analizar y evaluar diversos articulos y publicaciones de la casuistica evaluada.

- Transversal, por utilizar bibliografia y webgrafia redactada en diferente momento y sobre toda la
tematica evaluada.

- Retrospectivo, por la utilizacion de informacion anterior al desarrollo del apartado préctico.

2.2 Cuantitativa

Para poder llevar a cabo el desarrollo del protocolo técnico se configur6 un ejercicio/simulacro para
SVM que permitiera utilizar el modulo PT por todas las instituciones, y ademas hacerlo en el servidor
real de la BD Nacional de ADN (SDIS) [1], por ser el tinico conectado de forma operativa a todas las
instituciones que se integran en la Jerarquia CODIS — Espana. En este contexto, fue necesario llevar a
cabo la integracion de los perfiles genéticos configurados para el simulacro con todos los perfiles
genéticos reales almacenados en la BD Nacional de ADN hasta esa fecha, lo que supuso un esfuerzo
importante en la configuracion de busquedas que evitara el cruce de los perfiles reales con los generados
en relacion con el simulacro.

Las fases necesarias para el correcto desarrollo del simulacro fueron las siguientes:

a) Configuracién y reparto de los perfiles genéticos.

El simulacro parte de una gran catastrofe cerrada ficticia, en la que se cuenta con un total de 71
perfiles correspondientes a cadaveres y restos humanos sin identificar (puesto que algunos de ellos
aparecian desmembrados) obtenidos del lugar del suceso y cuya categoria de perfil corresponde con
Unidentified Person. Por otro lado, en cuanto a la recogida de datos ante mortem, se parte de un total de
42 familias buscadoras (correspondientes a 55 perfiles genéticos) con diferentes grados de parentesco,
para la confeccion de los arboles genealogicos definidos en CODIS como PT'y vinculados con todas las
categorias de perfiles de familiares correspondientes a: Biological Father, Biological Mother, Biological
Child, Biological Sibling, Maternal Relative, Paternal Relative y Spouse.

No se utilizaron perfiles genéticos vinculados con la categoria de perfil Missing Person, puesto que
esta categoria estd incluida en las busquedas rutinarias en HIGH, en donde no existe ninguna
problematica operativa y en la que todas las instituciones en Espafia cuentan con experiencia.

Los perfiles genéticos fueron disenados desde cero para los STR s autosdmicos utilizando una hoja
Access llamada Pedigree Generator, que fue facilitada a la administracién nacional de la BD de ADN
en Espafia por las autoridades canadienses operativas en la BD de ADN de ese pais. Con esta hoja Access
es posible configurar estructuras familiares, y asignar alelos (S7TR s autosomicos) a los perfiles de forma
aleatoria y hasta cuarto grado de parentesco, permitiendo incluso introducir mutaciones para dificultar
las busquedas utilizando el Mddulo PT en CODIS.

El méximo numero de perfiles genéticos que se pueden configurar en una sola vez con esta
herramienta y para el mismo arbol genealdgico es de 14, y el mayor nimero de STR’s obtenidos para
cada perfil genético es de 13 marcadores mas la amelogenina (que determina el sexo). Aunque el nimero
de marcadores no es el ideal para llevar a cabo identificaciones de cadaveres y restos humanos, para el
desarrollo del ejercicio resultaba del todo conveniente, al dificultar el simulacro y evaluar las
limitaciones que se podrian encontrar en su desarrollo.
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Pedigree Profiles

Pedigree ID: 1 Cancel
PRIME Generete 1 2 3
File Numbe
Name
Relation l 7] frmPedigresGen x |
Victim/Donor I Pedigree Generator
D351358 | File Numbe
WA | Name
FGA | Gender
oy Relation
0851179 Victim/ Donor
D21511 | Generate from: +
D18551 |
SR Ganerain Cancel
D135317 - o
D7s820
THO1
TPOX
CSF1
D165359

Figura 1. Imagen de la hoja Access para disefiar los perfiles genéticos — STR s autosémicos (elaboracion
propia).

Con relacion a la asignacion de los Y-STR’s y ADNmt a determinados caddveres o familiares, en
funcion de las necesidades de identificacion, se idearon los mismos en base a completar miscelaneas
genéticas, utilizando diferentes perfiles reales extraidos de la BD Nacional de ADN.

Una vez obtenidos todos los valores numéricos de los perfiles para cada una de las técnicas de
analisis, se asigno un Identificador de CODIS a cada perfil, tanto a las categorias de Unidentified Person
como a los familiares buscadores. Seguidamente, se configuraron los archivos XML en cada una de las
técnicas analizadas (STR’s, Y-STR's y ADNmf) para todos los perfiles. Esto se abordo en tres ficheros
separados, de forma que todos esos datos pudieran ser importados en CODIS de forma automatica y por
cada institucion, en funcion de laboratorio (Lab ORI) y responsable del mismo. El archivo XML es un
formato aceptado por CODIS para importar todas las técnicas analiticas vinculadas a perfiles genéticos
con fines de identificacion.

v <CODISImportFile xmlns="urn:CODISImportFile-schema™>
<HEADERVERSION>3.2</HEADERVERSION>
<MESSAGETYPE>Import</MESSAGETYPE>
<DESTINATIONORI>ESNESTADO</DESTINATIONORI>
<SOURCELAB>ESNESTADO< /SOURCELAB>
<SUBMITBYUSERID>eusebio</SUBMITBYUSERID>
<SUBMITDATETIME>2622-10-89T@9:44:44</SUBMITDATETIME>

¥ <SPECIMEN SOURCEID="Yes">
<SPECIMENID>DVI-1@-MB2/3</SPECIMENID>
<SPECIMENCATEGORY>Biological Mother</SPECIMENCATEGORY>
v <LOCUS>
<LOCUSNAME >CSF1PO< / LOCUSNAME >
<READINGBY>eusebio</READINGBY>
<READINGDATETIME>20822-10-89769:44:44</READINGDATETIME>
v <ALLELE>
<ALLELEVALUE>18</ALLELEVALUE>
</ALLELE>
v <ALLELE>
<ALLELEVALUE>18</ALLELEVALUE>
</ALLELE>
</LOCUS>

Figura 2. Archivo XML generado por cada perfil, para incorporacién en CODIS, en cada una de las técnicas
evaluadas (STR’s, Y-STR’s y ADNmt) (elaboracion propia).
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Por cada institucion se generaron seis ficheros XML con la siguiente disposicion:
- Familiares STRs.

- Familiares Y-STR's.

- Familiares ADNmt.

- Unidentified Person STRs.

- Unidentified Person Y-STR's.

- Unidentified Person ADNmt.

Para desarrollar el simulacro de manera eficaz en el que todas las instituciones pudieran trabajar con
un volumen representativo de cadaveres y de familiares en la confeccion de P7, ademas de evitar
complicar en exceso las busquedas en CODIS, se convino realizar el mismo por duplicado y en
momentos diferentes, involucrando a tres instituciones en cada uno de ellos.

El primer simulacro nombrado DVI-I (del acronimo inglés Disaster Victim Identification),
involucraba a Policia Nacional, Mossos d'esquadra y Ertzaintza, con el siguiente reparto:

- Policia Nacional: 24 Unidentified Person y 14 familias buscadoras para confeccion de PT.
- Ertzaintza: 24 Unidentified Person y 14 familias buscadoras para confeccion de PT.
- Mossos d'esquadra: 23 Unidentified Person y 14 familias buscadoras para confeccion de PT.

El segundo simulacro nombrado DVI-II, involucraba a Guardia Civil, Instituto Nacional de
Toxicologia y Policia Foral de Navarra, con el siguiente reparto:

- Guardia Civil: 24 Unidentified Person y 14 familias buscadoras para confeccion de PT.
- Policia Foral: 24 Unidentified Person y 14 familias buscadoras para confeccion de PT.
- Toxicologia: 23 Unidentified Person y 14 familias buscadoras para confeccion de PT.

Los Identificadores de CODIS fueron nombrados tanto para los Unidentified Person como para los
familiares buscadores con las iniciales DVI-I para los perfiles utilizados en el primer simulacro, y con
los correspondientes a DVI-II para el segundo.

b) Confeccion de datos biograficos ante mortem de familiares.

Una vez definidos los perfiles y ficheros a importar a CODIS por cada institucion, fue necesario
facilitar los datos biograficos y relacion de parentesco ante mortem, para que las instituciones pudieran
disefiar los PT correspondientes y permitir su busqueda utilizando el Modulo PT con STR s, y afiadir, si
estuvieran disponibles, los analisis alternativos (Y-STR’s y ADNmt) en funcion de la persona
desaparecida buscada. Por ejemplo, si una madre busca a una hija, ademas de STR s se incluia el ADNmt.
Para ello, se disefia una hoja Excel con la informacion vinculada a los familiares buscadores y que es
remida junto con los ficheros XML correspondientes a cada una de las instituciones. Los nombres y
apellidos generados de los familiares y de las personas desaparecidas, son totalmente ficticios. (Véase
ANEXOI)

La hoja Excel generada se despliega por columnas con la siguiente informacion:
- Institucion (responsable del perfil familiar),
- Specimen ID (Identificador de CODIS),

- Specimen Category (Categoria del perfil buscador y la relacion con la persona desaparecida),
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- Y-STR (si esta disponible el andlisis del haplotipo de CR-Y),
- Mito (si esté disponible el analisis de ADNmt),
- Familiares disponibles genéticamente para la busqueda,

- Sexo de los familiares disponibles.

Institucion | SpeciD Specimen Category |Y—STR\ MITO| Familiares | Sexo
cnp DVI-10-MB2/3 Biological Mother no si Hannah Badger Femenino
Hannah Badger (separada) busca a su hija Anna Abbot

cnp DVI-7-4-370/625 Biological Mother no si Kara Baker Femenino
Kara Baker busca a su hija Sara Baker

cnp DVI-41-FB2/4 Biological Father no no Miki lzanami Masculino
Miki Izanami busca a dos hijos, Saki y Abe lzanami

Figura 3. Ejemplo de hoja Excel remitida a las instituciones con datos ante mortem (elaboracion propia).

c¢) Confeccion de datos post mortem de cadaveres o restos humanos.

De igual forma, se disefia una hoja Excel con la informacidn post mortem de interés genético
correspondiente a los cadaveres y restos humanos:

- Institucién (responsable del cadaver),

- Specimen ID (Identificador de CODIS),

- Specimen Category (Unidentified Person),

- Y-STR (si esta disponible el andlisis del haplotipo de CR-Y),
- Mito (si esté disponible el analisis de ADNmt),

- Sexo del cadaver o resto humano.

En el caso de restos humanos se realiza una anotacion en la columna de Specimen Category,
indicando “Desmembrado” para conocimiento de que el cadaver estd incompleto y que puede haber
sido analizado por otras instituciones. (Véase ANEXO II).

Institucion | SpeciD | Specimen Category |Y—STR|MITD| Sexo
cnp DVI-14-8-370/1255 Unidentified Person  no no  Femenino
cnp DVI-1-3-182/65 Unidentified Person  no si  Femenino
cnp DVI-3-3-238/200 Unidentified Person =i si Masculino
cnp DVI-17-6-605/1472  Unidentified Person  no si  Femenino
cnp DVI-17-7p-612/1472  Unidentified Person  no si Masculino

Desmembrado

Figura 4. Ejemplo de hoja Excel remitida a las instituciones con datos
post mortem (elaboracion propia).

d) Esquema del desarrollo temporal del simulacro.

Debido a la necesaria convivencia de los perfiles genéticos correspondientes a cadaveres sin
identificar y familiares reales ya existentes en la BD nacional, con los perfiles a introducir con relacion

al simulacro, se considerd oportuno configurar un esquema temporal de trabajo y que permitiera aislar
15
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de las busquedas estos ultimos perfiles, de forma que no se cruzaran contra los perfiles reales. Para ello,
se establecieron ventanas temporales en las que llevar a cabo cada uno de los pasos necesarios,
permitiendo realizar el simulacro de forma aislada.

Este esquema se desarrolla en dos periodos temporales separados, al haber convenido realizar el
simulacro por duplicado e involucrando por cada periodo temporal a tres instituciones a la vez.

VENTANA I: Importar los archivos XML en cada Nodo LDIS con los perfiles Unidentified Person'y
Familiares de referencia, desmarcado los mismos para que no subieran a SDIS, confeccion de vistas y
configuracion de busquedas. Resolucion de problemas en las importaciones, dudas en la confeccion de
las vistas y configuracion de busquedas.

v’ DVI-I - Primer ejercicio: 3 a 7 de octubre 2022.
v DVI-I - Segundo ejercicio: 24 a 28 de octubre 2022.

VENTANA II: Confeccidn de los PT. Resolucion de dudas.

v' DVI-I - Primer ejercicio: 10, 11 y 13 de octubre 2022.
v' DVI-II - Segundo ejercicio: 31 de octubre, 2 y 3 de noviembre 2022.

VENTANA III: Marcado y upload de los perfiles Unidentified Person y Familiares Buscadores para
subir a SDIS (en este proceso se marcan de forma automatica los P7-DVI confeccionados y vinculados
con los Familiares Buscadores).

v’ DVI-I - Primer ejercicio: 14 de octubre 2022.
v' DVI-II - Segundo ejercicio: 4 de noviembre de 2022.

VENTANA IV: Desarrollo de las primeras busquedas en el nodo nacional (SDIS) por PT.

v' DVI-I - Primer ejercicio: 15y 16 de octubre 2022.
v DVI-I - Segundo ejercicio: 5y 6 de noviembre 2022.

VENTANA V: Evaluacion de compatibilidades por los nodos LDIS'y completar la informacion por
cada institucion en las hojas Excel. Confeccion en su caso de nuevos PT-DVI para conseguir identificar
todos los Unidentified Person que no hubieran sido encontrados, y finalizacion de las identificaciones
en caso de que sea necesario lanzando unas segundas busquedas en SDIS. Completar la informacién por
cada institucion en las hojas Excel y remitir estas a la administracion nacional de la BD de ADN.
Eliminacion de los Specimen Id de SDIS y de los PT vinculados con el ejercicio.

v' DVI-I - Primer ejercicio: 17 a 21 de octubre 2022.
v DVI-I - Segundo ejercicio: 7 al 11 de noviembre 2022.

VENTANA VI: Reunién para evaluar el ejercicio, compartir problematicas detectadas y emitir
valoraciones por los nodos locales y nacional.

v' DVI-I - Primer e¢jercicio y DVI-II - Segundo ejercicio: Reunion COMSIGENI (Comité
regulador y coordinador del Sistema de Gestion Nacional de identificadores obtenidos a partir
del ADN). 22 y 23 de noviembre de 2022.
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VENTANA VII: Informe evaluativo del simulacro, consideraciones a tener en cuenta en casuistica
real y desarrollo del “Protocolo Nacional de Identificacion de Cadaveres en Grandes Catastrofes con el
uso de perfiles genéticos en CODIS” para remision a la Comision Técnica Nacional de Sucesos con
Victimas Multiples. Durante el primer trimestre del afio 2023.

2.3 Evaluacion y conclusion parcial

La metodologia empleada en este trabajo se sustenta en un enfoque mixto, combinando analisis
cualitativo y cuantitativo para garantizar una comprension integral del objeto de estudio. El componente
cualitativo, basado en la revision exhaustiva de literatura cientifica y fuentes especializadas, permite
construir una so6lida fundamentaciéon tedrica que orienta la préctica investigativa. Este andlisis se
caracteriza por ser descriptivo, transversal y retrospectivo, aportando el contexto necesario para
interpretar los datos y consolidar el marco conceptual que respalda el desarrollo practico posterior.

El enfoque cuantitativo se materializdo mediante la ejecucion de simulacros DVI en el servidor real
de la Base de Datos Nacional de ADN, integrando perfiles ficticios con los existentes para evaluar la
operatividad del médulo PT en CODIS. Este procedimiento permite disefar y distribuir perfiles
genéticos, tanto de cadaveres no identificados como de familiares buscadores, aplicando técnicas de
STR’s, Y-STR's y ADNmt, y generando archivos XML para su importaciébn automatizada. La
configuracion de arboles genealogicos, la asignacion de identificadores y la elaboracion de datos ante
mortem y post mortem garantizan la simulacién de escenarios complejos, validando la eficacia del
sistema y detectando limitaciones operativas. En suma, el apartado cuantitativo aporta evidencia practica
y numérica para sustentar la viabilidad del protocolo técnico propuesto.
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3 ESTADO DEL ARTE

Para comprender el contexto cientifico y técnico en el que se enmarca este trabajo, resulta
imprescindible realizar un recorrido por el conocimiento acumulado en torno a los sistemas de
identificacion personal, especialmente en situaciones de grandes catastrofes, y el papel que desempeiia
la genética forense en estos escenarios. Este capitulo presenta una revision del estado del arte que abarca
desde los fundamentos de la identificacion en emergencias hasta las tecnologias genéticas mas
avanzadas, incluyendo el anélisis de ADN autosémico, el cromosoma Y, y el ADN Mitocondrial, asi
como los métodos estadisticos aplicados. También se examina la estructura y funcionamiento de la BD
Forense de ADN en Espatfia, con especial atencion al sistema CODIS y los tipos de datos que almacena.
Esta revision no solo permite contextualizar el objeto de estudio, sino que también proporciona las bases
tedricas necesarias para valorar las implicaciones practicas, éticas y legales del uso del ADN en la
identificacion forense.

3.1 Grandes Catastrofes

Partiendo del andlisis de la situacion actual en la sociedad mundial con relacion a las grandes
catastrofes, estas se han constituido como uno de los mas importantes retos a los que se enfrenta el
mundo moderno. La importancia de su impacto tiene implicacion directa sobre la vida y salud de las
personas, los bienes patrimoniales, el medio ambiente en general y el desarrollo econdmico en particular.
[10].

Existen diversos factores que potencian la casuistica vinculada con situaciones de emergencia
producidas por las grandes catastrofes y que tiene en uno de sus origenes el cardcter demografico. El
aumento de poblacion urbana en lugares de peligro antrépico o ambiental, asi como la debilidad de las
infraestructuras econdmicas y tecnologicas de practicamente todos los paises, genera una mayor
facilidad para el aumento de forma exponencial de una rapida propagacion de los riesgos y permiten la
generacion de efectos en cascada como sucedid en el terremoto ocurrido en Japon en el afio 2011.

Si a todo lo anterior se afiade la eliminacidon de los ecosistemas, lo que disminuye las defensas
naturales, asi como el aumento de la dimension y periodicidad de algunos fendémenos hostiles como son
las olas de calor, incendios forestales, sequias, o erosiones, como consecuencia del proceso conocido
como cambio climético, se propicia la generacion de un caldo de cultivo en el que la poblaciéon mundial
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estd continuamente expuesta. En este contexto, las inundaciones, terremotos, erupciones volcanicas,
ciclones, huracanes, aludes, etc., situaciones que dificilmente son evitables y de consecuencias
devastadoras, se encuentran al orden del dia y reflejan una problematica dificil de abordar por los
diferentes estados. [10].

Por otro lado, ademas de las catastrofes que tienen un origen de partida natural, generadas por la
aparicion de energia liberada por los elementos naturales como el agua, la tierra, el aire y el fuego, se
anade el creciente aumento de las catastrofes producidas por el hombre y conocidas como catastrofes
técnicas, en donde se incluyen los accidentes de trafico, aéreos y maritimos, explosiones, guerras, etc.,
las cuales podrian evitarse en su gran mayoria y que se clasifican en [11]:

- Catéstrofes tecnologicas: incipientes durante el siglo XIX y que comenzaron su origen en la
propia revolucion industrial. Entre las mas importantes se encuentran los incendios, las explosiones
principalmente generadas en las minas de carbon y fabricas de polvora, asi como el trabajo desarrollado
en los poligonos industriales que agrupan el riesgo en ciertas zonas geograficas. En este tipo de
catastrofes se encuentran también incluidas las generadas por los medios de transporte ya sean estos
aéreos, terrestres, maritimos o ferroviarios.

- Catastrofes sociologicas: relacionadas con las actividades vinculadas con las conductas
humanas. Estas pueden tener un origen accidental en actividades en cuyo desarrollo existe gran
concentracion humana, como las generadas en fiestas o eventos deportivos; o provocados de manera
intencional con relacion a atentados o guerras de diferente indole.

Una de las caracteristicas mas importantes en relacion con cualquier tipo de catastrofe, es la gran
posibilidad de generar un elevado numero de victimas con personas heridas o fallecidas dependiendo de
la etiologia del suceso y, por tanto, surgir otras cuestiones de cardcter sanitario, social y médico legal
que debe abordar cualquier estado.

La Ley de Enjuiciamiento Criminal [12] en sus articulos 340 a 343 dispone la necesidad de que, en
los casos de muerte violenta o sospechosa de criminalidad, sea necesaria la identificacion del cadaver y
la practica de la autopsia por los médicos forenses, con la finalidad de comunicar la causa de la muerte
y las circunstancias que la rodearon. Por otro lado, el Consejo de Europa en su Recomendacion n°R (99)
3, establece la armonizacion de las autopsias médico-forenses de todos los paises miembros [13].

En relacion con lo anterior, en Espafia se establece el Real Decreto 32/2009, de 16 de enero, por el
que se aprueba el Protocolo nacional de actuacion Médico-forense y de Policia Cientifica en sucesos
con victimas multiples, que establece la ayuda técnica a prestar a los jueces y tribunales en la
identificacion de los cadaveres y establecimiento de los motivos y circunstancias de la muerte en este
tipo de sucesos [14]. Los adelantos propiciados por la medicina forense, vinculados con las técnicas
identificativas y las singularidades de la organizacion de la actividad cientifico judicial en nuestro pais,
necesitan de la intervencién y colaboracion de diferentes estamentos de distintas instancias
administrativas, como son el Cuerpo Nacional de Médicos Forenses, el Instituto Nacional de Toxicologia
y Ciencias Forenses, la Comisaria General de Policia Cientifica, el Servicio de Criminalistica de la
Guardia Civil y las policias autonomicas donde estén constituidas. Esta importante necesidad de
intervencion y colaboracion requeria de la constitucion de un Protocolo Nacional para establecer
formalmente tanto las técnicas que deben utilizarse, como las diferentes labores a realizar en la casuistica
de sucesos con victimas multiples.
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En este contexto, resulta por tanto necesario trabajar de forma conjunta por todas y cada una de las
instituciones que, por competencia territorial o requerimiento judicial, tengan que desplegar a sus
especialistas con la finalidad de identificar a las personas fallecidas en este tipo de sucesos [15].

3.2 Sistemas de Identificacion Personal

La palabra identificacion, proviene del latin “identificare”, que a su vez deriva de “identitas-tatis”,
cualidad de idéntico, y de “facere”, hacer o establecer, por lo que consiste en determinar la identidad de
alguien o de algo.

En un sentido amplio, el término identidad es el conjunto de cualidades de una cosa que hace que
sea ella misma y diferente de otra, por semejante que ella sea. Si se aplica este concepto a la
identificacién de personas, consiste en la perfecta correspondencia entre los datos obtenidos del
individuo que se quiere identificar y datos de la misma naturaleza, previamente conocidos, y que estan
asociados a una filiacion. En definitiva, se parte de unos datos de identidad conjeturales (dubitados) y
otros de identidad cierta (indubitados), a través de cuya comparacion, si los mismos son suficientemente
individualizadores, se puede llegar a la identificacioén inequivoca de una persona [16].

Desde hace bastantes afios, los sistemas forenses reconocidos internacionalmente para identificar a
una persona y con relacion a la casuistica concreta de cadaveres sin identificar son los siguientes:

- Huellas dactilares: Su caracter perenne, inmutable, diversiforme, ademas de contar con otras
cualidades al ser infalsificables, clasificables, imprimibles y de interpretacion universal, se constituyen
como una de las herramientas mas utilizadas en la identificacion personal [17]. A partir de un cadaver
fresco y que conserve los dedos de la mano, se puede obtener la necroresena que permita identificar a
cualquier persona siempre y cuando se cuente con un fichero o repositorio, en el que se almacenen las
huellas indubitadas obtenidas en vida [18].

- Odontologia o examen dental: Las piezas dentales debido a su resistencia a los efectos del
medio, junto con la irrepetibilidad de sus alteraciones, lesiones, caries y reconstrucciones, se constituyen
como elementos que, en base a su estudio, permiten la identificacion de personas. Es relativamente
sencillo disponer de registros dentales en vida de gran parte de los ciudadanos en las sociedades
modernas [19].

- Analisis de perfiles de ADN: El caracter permanente de la informacion genética que acompaiia
a las células nucleadas de cualquier persona a lo largo de toda su vida e incluso mas alla de la muerte,
permite realizar su identificacion mediante la comparacion con perfiles genéticos de dos maneras [20].
De forma directa si la persona implicada ha estado detenida por la comision de un delito en el que la ley
permita la recogida de muestra bioldgica; o bien contar con una muestra atribuida en vida obtenida a
partir de items personales (cepillos de dientes, maquillas de afeitar o de depilacidon), asi como muestras
custodiadas en hospitales y laboratorios (biopsias, cordones umbilicales, 6vulos o esperma congelado).
De forma indirecta, al poder comparar con los perfiles genéticos de ascendientes y descendientes en
primer grado, debido a la herencia mendeliana simple por la que se hereda el codigo genético [21].

- Senales fisicas: la existencia de tatuajes, cicatrices o implantes quirurgicos que tengan un
caracter Unico y exclusivo, permiten su utilizacion en la identificacion de la persona que las porte [22].

De los anteriores sistemas de identificacion, el andlisis genético casi siempre va a permitir la
obtencion de un perfil con fines de cotejo, independientemente del estado en el que se encuentre el
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cadaver. Si este aparece en avanzado estado de putrefaccion, esqueletizado, o si ha sufrido graves dafios
con motivo de exposicion a incendios o explosiones, la mayor parte de los sistemas quedaran descartados
al no poder obtener los elementos post mortem de cotejo, quedando de forma residual como unicos
elementos disponibles los genéticos. Ademas, en situaciones relacionadas con el desmembramiento de
cadaveres, los estudios de ADN permitirdn reasociar todos los restos humanos con una tnica persona,
convirtiéndose en la ciencia forense estrella para dar cobertura completa en las identificaciones para este
tipo de casuistica [23].

3.3 Genética Forense

La Genética Forense se constituye como una herramienta fundamental en la identificacion de
cadaveres, especialmente en contextos donde los métodos tradicionales resultan insuficientes. Para ello,
se emplean distintos sistemas genéticos, como el ADN autosomico (S7Rs), el haplotipo del cromosoma
Y (Y-STR's) y el ADN Mitocondrial (ADNmt), cada uno con caracteristicas y aplicaciones especificas.
Estos marcadores permiten abordar casos complejos, como la identificacion de restos humanos
degradados o la determinacion de relaciones bioldgicas en ausencia de referencias directas. La
interpretacion de los resultados requiere la aplicacion de calculos estadisticos precisos, que garantizan
la fiabilidad y robustez de las conclusiones obtenidas. En este trabajo se describen las bases de cada
sistema y los métodos estadisticos empleados en el proceso de identificacion forense para casuistica
vinculada con cadéveres.

3.3.1 El ADN autosomico — STR s

Una de las caracteristicas esenciales en la utilizacion del ADN para identificacion forense se basa
en su unicidad e irrepetibilidad. El perfil genético (genotipo) de cada persona que puebla la tierra es
unico, salvo para los gemelos univitelinos y cuyo origen, al partir del mismo évulo y espermatozoide,
condiciona que tengan el mismo cdodigo genético. E1 ADN es idéntico en todos y cada uno de los tejidos
o fluidos bioldgicos con carga celular de una persona. Esto permite en base a la comparacion de un
perfil, identificar la propiedad de este y trasladarlo a la posible implicacion de su propietario en un ilicito
penal o determinacion de relacion genética familiar [24].

La informacion util de toda la cadena de ADN para los laboratorios forenses, parte del analisis de
los valores alfanuméricos obtenidos del andlisis de regiones polimoérficas de la cadena genética (ADN
autosémico) derivados de regiones cortas distribuidas por diferentes zonas del genoma y que presentan
una gran variabilidad entre los diferentes individuos de una poblacion.

Estas regiones son conocidas como repeticiones cortas en tdindem (S7R s, traducido del inglés “Short
Tandem Repeats™) y constituyen la base de analisis central para los laboratorios forenses. Estos STR s
(conocidos también como marcadores genéticos) se componen por unidades de repeticion de 2 a 6 pares
de bases nitrogenadas (adenina—A, timina—T, citosina—C y guanina—G) y que se repiten en forma
de tdindem un nimero determinado de veces. Por ejemplo, una secuencia de ADN de 24 pares de bases
"CAGT-CAGT-CAGT-CAGT-CAGT-CAGT" representa 6 copias (repeticiones) dispuestas en forma
de tindem con el tetranucleotido "CAGT" [25].

Este numero de repeticiones podra ser diferente en funcion de la secuencia de ADN de cada persona,
obteniendo ademas un resultado doble por la constitucion de los gametos en la herencia mendeliana
simple y que se transmite de progenitores a descendencia. Por tanto, por cada S7TR’s estudiado (o
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marcador genético), se obtienen dos valores (denominados alelos) que reflejan el nimero de repeticiones
transmitida por ambos progenitores, y que permiten diferenciar el ADN de cada persona de forma
univoca [24].

El nimero de marcadores que es necesario estudiar en la secuencia genética debe ser lo
suficientemente representativo como para poder diferenciar a una persona de otra de toda la poblacion
mundial, al igual que ocurre con el nimero de puntos caracteristicos estudiados en una huella dactilar.
Actualmente y de forma general, el nimero de marcadores estudiados en las muestras genéticas forenses
de forma rutinaria se establece entre 21 y 23 marcadores.

3.3.2 El Haplotipo del Cromosoma Y (Y-STRs)

El mapa genético de ADN humano esta constituido por 23 cromosomas, 22 autosémicos y el par 23
que determina el sexo, XX en las mujeres y XY en los hombres. Partiendo de esta base es sencillo
descubrir que los varones son los unicos portadores del Cromosoma Y, y por tanto, su herencia es
exclusivamente paterna [26].

MADRE DADRE

. ES ATOZQ'IDE
oVuLos

HIA HIDO

Figura 5. Esquema de herencia de gametos vinculada
con el cromosoma sexual (elaboracion propia).

La peculiaridad que posee la transmision del haplotipo de Cromosoma Y (CR-Y) es que, al estar
constituido por un Unico cromosoma, no existe recombinacién durante la formacion de los gametos
(células reproductoras). En el caso del espermatozoide portador del CR-Y, el padre transmite su mismo
haplotipo a los hijos varones sin ningtn tipo de modificacion [27]. Todo ello se traduce en que:

- El padre transmite el CR-Y a sus hijos y asi sucede a lo largo de toda la linea paterna, por ello,
todos los varones emparentados por linea paterna poseen el mismo CR-Y.

- Cuando se llevan a cabo identificaciones genéticas de cadaveres y tnicamente se cuenta con
muestra de referencia del presunto padre o con familiares varones emparentados a partir de segundo
grado (hermanos, tios, nietos, abuelos, primos, tios abuelos, etc.), el estudio de CR-Y supone un apoyo
esencial y determinante como elemento auxiliar y ampliatorio, que servira de soporte para aumentar el
valor estadistico de la identificacion con el uso de STR s autosdémicos.
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Todo lo anterior, y en el contexto de las identificaciones de cadaveres o restos humanos, lleva a que
esta técnica de analisis se convierta en una herramienta esencial para auxiliar en las identificaciones de
cadaveres y restos humanos sin identificar, puesto que permite vincular relaciones patriliniales.

3.3.3 El ADN Mitocondrial

Las Mitocondrias se constituyen como organulos citoplasmicos provistos de doble membrana y que
se encuentran en el interior de la mayoria de las células eucariotas. Juegan un papel clave en la
generacion de energia metabolica utilizada en las reacciones celulares vitales en el proceso conocido
como respiracion celular. Su importancia para la vida determina que la Mitocondria porte un ADN
propio denominado Mitocondrial (ADNmt) y que, en casuistica forense vinculada con la identificacion
de cadaveres, puede ser empleado como estudio auxiliar y ampliatorio del ADN autosémico, en los
mismos términos que el haplotipo de CR-Y, pero con las connotaciones que se explican a continuacion
[28].

El ADNmt presenta importantes ventajas forenses frente al ADN autosomico. En primer lugar,
debido al volumen de Mitocondrias existentes en cada célula; asi, una cabeza espermatica cuenta con
aproximadamente entre 20 y 50 Mitocondrias en la region flagelar, mientras que el évulo puede tener
del orden de 5x10°. A lo anterior se ha de afiadir, que el nimero de copias de ADN que una Mitocondria
tiene por célula puede variar de 100 a 1000, frente a las dos copias de ADN autosomico que cada célula
posee. Es por esto, que el estudio del ADNmt se convierte en fundamental para muestras antiguas o muy
degradadas vinculadas con restos cadavéricos, en donde las posibilidades de encontrar ADN autosémico
son muy bajas o practicamente nulas [29].

El ADNmt presenta, no obstante, a los efectos de identificacion desventajas frente al estudio de STR s
autosdmicos, puesto que se transmite inicamente por via materna y tiene su explicacion en el momento
de la union entre el espermatozoide y el 6vulo [28]:

- En primer lugar, por la escasa cantidad de Mitocondrias contenidas en los espermatozoides
comparadas con los miles de Mitocondrias del 6vulo.

- En segundo lugar, porque la cabeza del espermatozoide es la que penetra el 6vulo, quedando
sus Mitocondrias fuera del mismo al estar localizadas en la union entre cabeza y flagelo, lugar en el que
se proporciona la energia para el movimiento.

- En tercer lugar, por la existencia de un mecanismo de reconocimiento que elimina las
Mitocondrias paternas en el caso de que estas lleguen a atravesar la membrana del évulo.

Todo lo anterior, obliga a tener en cuenta las siguientes connotaciones en el estudio del ADNmt:

- Por un lado, su poder de discriminacion, pues la capacidad de diferenciar entre personas es
infinitamente menor que en el ADN autosémico, ya que no permite individualizar.

- Todas las personas emparentadas por via materna comparten la misma secuencia de ADNmt 'y
por tanto no pueden ser diferenciadas con este analisis.

Estas caracteristicas, sin embargo, son de gran utilidad cuando se trata de establecer relaciones
familiares maternas y no se cuenta con todos los familiares idoneos ascendientes o descendientes en
primer grado. Resulta especialmente relevante como estudio auxiliar y ampliatorio a los andlisis de
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STR's autosémicos para familiares emparentados por via materna y relacionados a partir de segundo
grado (hermano/a, tio/a, primo/a, abuelo/a, etc.).

3.3.4 Calculos estadisticos en genética forense

La valoracion de los resultados vinculados con los estudios genéticos en los laboratorios forenses de
ADN se lleva a cabo mediante el uso de calculos probabilisticos, consiguiendo, de esta forma, convertir
este estudio en una de las pruebas mas objetivas en las ciencias forenses. Al introducir esta probabilidad
se permite medir el nivel de incertidumbre que la prueba ofrece.

La interpretacion de los perfiles genéticos requiere la aplicacion de célculos estadisticos especificos
para cada sistema de marcadores. En el caso del ADN autosémico, se emplean férmulas que permiten
estimar la probabilidad de coincidencia entre perfiles. Para el haplotipo de cromosoma Y, y el ADN
Mitocondrial, los célculos se basan en la frecuencia de los haplotipos en bases de datos poblacionales,
dada su herencia uniparental. Estos procedimientos estadisticos son fundamentales para valorar la fuerza
de la evidencia y respaldar las conclusiones en identificaciones vinculadas con cadaveres.

a) Con relacidn a los estudios de STR s autosémicos.

Para el estudio de STR s autosomicos, el calculo estadistico se basa en realizar en primer lugar un
calculo de la frecuencia de cada uno de los alelos heredados para cada marcador genético, en un nlimero
N de personas de la poblacion (para ello se realiza un estudio poblacional) y posteriormente, se expresa
este resultado en Likehood Ratio (LR) o Indice de Verosimilitud (IV). E1 LR o IV es de aplicacién para
coincidencias de perfiles genéticos en casuistica criminal, que trasladado a identificaciones genéticas
cuando se cuenta con familiares de referencia, se transforma en un Indice de Parentesco (IP). En este
LR, IV o IP se plantean dos hipotesis contrarias y mutuamente excluyentes, que permiten aportar un
resultado que pueda entender una persona no experta en la evaluacion de resultados genéticos. Pongamos
un ejemplo vinculado con la casuistica en identificacion de cadaveres [30].

EJEMPLO: Un varén esta buscando a su hija bioldgica y el resultado del andlisis de ADN de los
vestigios biologicos (el perfil aportado por el presunto padre y el perfil obtenido del resto cadavérico)
muestran una perfecta correspondencia en uno de los alelos de cada marcador analizado, y que habria
heredado el cadaver con respecto al presunto padre. En este sentido, la constitucion del genotipo de cada
persona parte del 50 % de informacion genética transmitida por cada progenitor. Por tanto, al analizar
los STR s del cadaver se obtendran dos motivos de repeticion (alelos), uno apartado por el presunto padre
y el otro que corresponderia a la madre y de la que no tenemos muestra biologica.

Con relacion a este supuesto se formulan dos hipotesis contrarias y mutuamente excluyentes [31]:

- Hipotesis 1: El cadaver corresponde a una hija bioldgica de la muestra aportada por el presunto
padre.

- Hipotesis 2: El cadaver no estd relacionado genéticamente con la muestra aportada por el
presunto padre y estd relacionada con cualquier otra persona de la poblacion espafiola.

En ambos casos se calculan las siguientes probabilidades:
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- X: Probabilidad de los perfiles genéticos evidenciados en las muestras estudiadas bajo la
hipotesis 1.

- Y: Probabilidad de los perfiles genéticos evidenciados en las muestras estudiadas bajo la
hipotesis 2.

Estos valores nos aportan el /P, LR o IV, que permite realizar el calculo estadistico de la probabilidad

de la evidencia enfrentando las dos hipotesis contrarias planteadas:

=X
Y
El calculo estadistico vinculado con cada STR’s vendra condicionado por la herencia de los alelos

que podamos observar entre el cadaver y el presunto padre como se refleja en la siguiente tabla:

CADAVER PADRE IP =X/Y
AA AA 1/a
AA AB 12a
AB AA 12a
AB AB atb/4ab
AB AC 1/4a

Tabla 1. Probabilidad herencia alélica de ascendientes y descendientes en primer grado (elaboracion propia).

Posteriormente, se transforma el IP en Probabilidad de Parentesco (W), en donde es necesario
incluir un nuevo valor estadistico conocido como “probabilidad a priori”. Esta “probabilidad a priori”
(Py) supone la probabilidad previa considerada al analisis genético, de que el cadaver esté relacionado
con el supuesto familiar con la que se compara, y debe ser determinada a partir de otros medios de prueba
distintos al genético. Esta Pydebe conocerla previamente el Juez en base a otras pruebas aportadas en la
identificacion del cadéaver, y que pueden estar vinculadas con otros estudios sobre los dactiloscopicos,
lugar de aparicion del cadéaver, posible reconocimiento de algunas caracteristicas de este, etc.
Normalmente, para no complicar los calculos y la posterior explicacion a la Autoridad Judicial, suele
aplicarse un a priori de 0,5 (valor del 50 %, que determina un a priori ni a favor ni en contra de esa
relacion de parentesco).

P
IP+1

x 100

En caso de aplicar a priori diferentes, es necesario llevar a cabo el calculo siguiente:
P(HI/E)=1P *Po/IP * Po+ 1 - Pg

E incluir una tabla en la que quede constancia de los resultados para cada uno de ellos:

1P a priori W (%)
4.615,710.758 10 % 0,999999998050138
4.615:710.758 30 % 0,999999999494480
4.615,710.758 50 % 0,999999999783349
4.615:710.758 70 % 0,999999999907149
4.615,710.758 90 % 0,999999999975928

Tabla 2. A prioris asignados y resultados estadisticos en el Indice de Parentesco (elaboracién propia).

Siempre que el valor de W esté por encima de 0,999999 se puede concluir que la relacion genética
entre el presunto padre y el cadaver estd probada genéticamente.
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El mayor o menor valor del IP y W vendra condicionado por:

- El nimero de familiares que aporten su muestra biologica. Si se cuenta con el perfil genético
del presunto padre y madre el valor serd mucho mayor, que si se cuenta con uno solo de los progenitores.

- La relacion de parentesco. Si se cuenta con ascendientes o descendientes de primer grado, el
valor estadistico serda mucho mayor a si tenemos a ascendientes o descendientes a partir de segundo
grado.

- Al nimero de STR s analizados. Cuanto mayor sea el nimero de STR s analizados mayor sera
el valor estadistico.

b) Con relacion a estudios del haplotipo de CR-Y (Y-STRs).

Para la evaluacion estadistica de los Y-STR s, dado que la herencia es completa de padres a hijos (en
haplotipo), no es viable llevarla a cabo por el producto de las frecuencias como se realiza por STR’s
autosomicos y que cumple una herencia mendeliana (50 % de herencia de ambos progenitores). Es, por
tanto, necesario realizar la estimacion estadistica del haplotipo de CR-Y problema mediante su
comparacion con una BD poblacional, que permita evaluar la situacion del haplotipo estudiado con
respecto a esta [32].

La BD poblacional de referencia utilizada internacionalmente es Y-Chromosome STR Haplotype
Reference Database (YHRD), la cual, conviene utilizar en la evaluaciéon de los resultados la
metapoblacion (poblacion separa fisicamente y que permite diferenciar la misma en base al estudio
alguna particularidad) de Europa Occidental, por ser la que mas se asemeja a la realidad de los perfiles
que podemos encontrar en nuestro pais. En funcién de la nacionalidad de los caddveres y familiares
buscadores, se puede variar la metapoblacion de referencia [33].

Existen varios métodos estadisticos integrados en YHRD validos para la realizacion de la estimacion
de aparicion de un haplotipo de CR-Y [32]:

- Counting Method: Establece el niimero de veces que es encontrado el haplotipo de CR-Y
problema en la metapoblacion estudiada.

. n
pN

En donde “n” es el numero de veces que aparece ese haplotipo y N es el tamafio de la BD.
- Augmented Counting Method: En el anterior calculo es posible tener un valor de n = 0 si no

existe ningiin haplotipo de CR-Y almacenado en la BD de la metapoblacién comparada, por lo que se
afiade al numerador y al denominador el haplotipo buscado para que el resultado sea distinto de 0.

n+1
N+1

p:
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Existen varias posibilidades de ajustar este valor de forma mas adecuada utilizando intervalos de
confianza y que se fijan normalmente en un 95 %. Esto permite aproximarnos al valor real, expresando
la probabilidad estimada de que el calculo estadistico obtenido se encuentre dentro de ese intervalo.

- Método Kappa: Tiene en cuenta el nimero de haplotipos tnicos existentes en la BD y que
define como k.

o
k=—
N

k = proporcion de haplotipos tinicos en la BD.

a = Numero de haplotipos unicos en la BD.

_ {n+1)1 —Kk)
P N+1

Los tres métodos anteriores son considerados estadisticamente hablando conservadores, pues
subestiman los haplotipos no representados en la BD consultado. No obstante, se utilizan con
habitualidad por su facil integracion en un informe pericial y posterior explicacion a un tribunal.

- Método discreto de Laplace: Como ventaja frente a los anteriores métodos, este permite abordar
una estimacion de los haplotipos no representados en la BD por el insuficiente nimero de sujetos

muestreados. Realiza un estudio de los diferentes haplotipos representados en la BD, que agrupa en
clusteres poblaciones (grupo de sujetos, agrupados en funcion de alguna caracteristica o variable). Estos
clusteres permiten definir el porcentaje de la poblacion que desciende de cada ancestro y sus
correspondientes haplotipos, considerando tasas de mutacion, varianza del suceso reproductivo, tasa de
crecimiento poblacional y el nimero de generaciones desde el ancestro.

Aunque se trata de un método cientificamente mas exacto, no siempre es posible su empleo debido
a que no todas las metapoblaciones estan representadas en su aplicacion, y es necesario que los Y-STR s
analizados constituyan un nimero minimo concreto, ademas de que no incluyan alelos intermedios o
multiples.

Al igual que con los célculos de STR’s, es necesario desarrollar las hipotesis oportunas y llevar a
cabo el célculo de LR o IV, una vez realizada la anterior estimacion estadistica del haplotipo problema.

c¢) Con relacidn a los estudios de ADNmt.

Al igual que sucede con los Y-STR's, la herencia del ADNmt obliga a realizar la estimacion
estadistica mediante su comparacion con una BD poblacional que permita evaluar su frecuencia de
aparicion.

La BD poblacional de referencia utilizada internacionalmente es EDNAP Mitchondrial DNA

population database (EMPOP). La BD EMPOP tiene como objetivo la recopilacion, el control de
ocalidad y la presentacion con capacidad de busqueda del ADNm¢ de todo el planeta [34].
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El calculo estadistico aplicado cuando se introduce un ADNmt para comparacion en EMPOP es el
Counting Method. Este, al igual que sucede con los Y-STR s, consiste en contar el nimero de veces que
este ADNmt es observado en la BD poblacional estudiada y obtener su frecuencia de aparicion. A este
resultado se aplica una correccién para minimizar los errores de muestreo en relacion a los Mitotipos
(grupos o linajes genéticos) que componen la BD.

EMPOP emite tres resultados por cada ADNm¢ consultado [35]:
- Numero de coincidencias encontradas en la BD total.
- Numero de coincidencias por origen geografico.
- Numero de coincidencias por metapoblacion.

Es recomendable utilizar el valor estadistico obtenido para la poblacidon europea, por ser la que mas
se asemeja a la realidad del ADNmt que podemos encontrar en nuestro pais. En funcion de la
nacionalidad los cadaveres y familiares buscadores, se puede variar la poblacion de referencia.

Al igual que con los célculos de STR s ¢ Y-STR s, es necesario desarrollar las hipdtesis oportunas y
llevar a cabo el calculo de LR o IV.

3.4 La Base de Datos Forense de ADN en Espaina

A finales del siglo XX, el importante aumento de los estudios genéticos para la identificacion de
personas en contextos criminales y humanitarios obligd a los paises avanzados a constituir repositorios
que permitieran almacenar y cotejar estos perfiles. El poder que la técnica de ADN estaba revelando en
la resolucion de hechos delictivos multiplicaba su potencial identificador, pues permite almacenar los
perfiles genéticos obtenidos a partir de evidencias biologicas recogidas en las Inspecciones Oculares o
sobre victimas y los perfiles genéticos indubitados tomados a los autores de hechos delictivos. Con la
creacion de estos ficheros, se incrementaban enormemente también las posibilidades identificativas de
cadaveres, al poder almacenar los perfiles genéticos de familiares que buscaban a desaparecidos [36].

Es en concreto en el afio 2000 cuando en Espaiia, el Cuerpo Nacional de Policia, sin la existencia
aun de un marco legislativo que regulara el tratamiento y almacenamiento de perfiles genéticos, daba de
alta los Ficheros VERITAS y HUMANITAS (B.O.E. 233 de 28 de septiembre del 2000 y Orden General
1269 de 2 de octubre del 2000). El primero de los ficheros regulaba la incorporacion de perfiles de
interés criminal para la identificacion genética de vestigios biologicos a través de resefas genéticas y el
segundo los de interés humanitario para la identificacion genética de personas desaparecidas y cadaveres
sin identificar [37].

En octubre de 2004 y después de los atentados del 11-M de Madrid, desde la Secretaria de Estado
de Seguridad del Ministerio del Interior surgen las primeras iniciativas a fin de conectar las bases de
datos de ADN de la Direccion General de la Policia y de la Guardia Civil. Asi en la Orden
INT/3784/2004, de 11 de noviembre, por la que se adecuan los ficheros informaticos del Ministerio del
Interior que contienen datos de cardcter personal de la antigua Ley Orgadnica 15/1999, de proteccion
de datos de caracter personal, se crean dos ficheros bajo la gestion de la Secretaria de Estado de
Seguridad y relacionados con el andlisis del ADN; INT-SAIP. Todo ello con el fin de cooperar con la
Administracion de Justicia mediante la identificacion genética de vestigios bioldgicos y la identificacion
de muestras de origen conocido, ¢ INT-FENLY, con la finalidad de identificacion genética de personas
desaparecidas y cadaveres sin identificar de interés publico, social y judicial [38].
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Finalmente, en el afio 2005 y aun no existiendo ese marco legislativo que regulara una BD nacional,
tiene lugar por primera vez el intercambio automatizado entre la BD de ADN del Cuerpo Nacional de
Policia y de la Guardia Civil. Habra que esperar hasta el 8 de octubre de 2007 para ver publicada la Ley
Organica 10/2007, que regula la BD policial sobre identificadores obtenidos a partir del ADN, que
establece legalmente la creacion de esta BD dependiente del Ministerio del Interior a través de la
Secretaria de Estado de Seguridad. Esta ley determina qué tipo de perfiles se pueden almacenar, datos
asociados, su uso y cesion, nivel de seguridad aplicable, asi como lo relativo a la cancelacion,
rectificacion y acceso. Sobre todo, hace referencia explicita a que la informacién almacenada debe ser
relativa Unicamente a la identidad de la persona y sexo [39].

Posteriormente y de forma paulatina, como consecuencia de los buenos resultados en el cruce de
bases de datos de ADN, los cuerpos policiales autonémicos (Mossos d Esquadra, Ertzaintza, Policia
Foral de Navarra) y el Instituto Nacional de Toxicologia y Medicina Legal se incorporan al cruce de sus
respectivas bases de datos, lo que permitié aumentar considerablemente las posibilidades identificativas
en los andlisis, aprovechando al méximo la eficacia de los estudios del ADN [40].

3.5 CODIS (SQL) — Jerarquia BD Espaiia

Para poder gestionar todos los perfiles genéticos obtenidos en un pais, y sobre todo teniendo en
cuenta la situacion espafiola en donde existen diferentes laboratorios forenses con competencias
analiticas en materia criminal y humanitaria, es necesario utilizar un software potente, de uso contrastado
y que admita cruzar perfiles genéticos de forma sencilla, garantizando la correcta conservacion y gestion
de estos. Este software debe permitir que toda la informacion pueda centralizarse a través de un Nodo
Central, actuando como punto de enlace y coordinacion en la gestion de los identificadores obtenidos a
partir del ADN.

Es el Cuerpo Nacional de Policia, en el momento de lanzar los Ficheros VERITAS y HUMANITAS,
el que lleva a cabo un estudio de mercado para determinar el mejor software a utilizar en la gestion de
perfiles genéticos forenses. En concreto fue el software CODIS (Combined DNA Index System)
propiedad del FBI el elegido por los siguientes motivos [41]:

- En ese momento no existian muchos softwares disponibles en el mercado con uso contrastado
para la gestion y busquedas de STR’s.

- El FBI siempre ha contado con prestigio probado por sus capacidades y desarrollo de
herramientas con fines de investigacion, y en donde el ADN se habia posicionado como ciencia forense
estrella.

- Después de algunos contactos, solo era necesario que una “Law Enforcement Agency” firmara
una carta de acuerdo (Letter of Agreement - LOA), para conseguir la cesion del software CODIS de forma
gratuita. Esta LOA garantizaba ademds una asistencia continuada en el tiempo para la resolucion de
incidencias y acceso a las mejoras anuales desarrolladas por el FBI, aumentando el rendimiento en las
busquedas y posible implementacion de nuevas utilidades.

El software CODIS es gestionado por un sistema SQL relacional, que permite almacenar y comparar
los perfiles genéticos obtenidos a partir de los analisis de STR s autosémicos, asi como los resultados de
los analisis de Y-STR s, y polimorfismos de ADNmt, de gran importancia para casuistica humanitaria en
la identificacion de cadaveres y restos humanos. Por el propio desarrollo necesario para su
funcionamiento en el esquema Nacional, Estatal y Local de los Estados Unidos, CODIS permite una
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perfecta adaptacion para aquellos paises que cuenten con jerarquia de laboratorios como ocurre con
Espafia. Cumpliendo ese esquema, pero con una jerarquia en dos niveles, Espafia se estructura en:

- El nivel Nacional (Nodo Nacional o SDIS), servidor ubicado en la Secretaria Estado de
Seguridad.

- El nivel Local (Nodos Locales o LDIS), servidores locales ubicados en cada
laboratorio/institucion participante, junto con sus WorkStations (estaciones de trabajo vinculadas por
cada gestor de perfiles de acceso al software).
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Figura 6. Jerarquia BD de ADN en Espaifia (elaboracion propia).

Cada laboratorio cuenta con una identificacion propia conocida como Lab ORI, y que permite
determinar la institucion propietaria de un perfil genético almacenado en la BD Nacional de ADN:

- Cuerpo de Policia Nacional (LDIS, Lab ORI ESSP28043).

- Guardia Civil (LDIS, Lab ORI ESADN&003).

- Mossos d’esquadra (LDIS, Lab ORI MOSSOS).

- Ertzaintza (LDIS, Lab ORI ERTUPC).

- Instituto Nacional de Toxicologia y Ciencias Forenses (LDIS, Lab ORI INTCZCODIS).
- Policia Foral (LDIS, Lab ORI ESPF31006).

Segun lo establecido en el esquema espaiiol de la BD nacional de ADN, cada institucion dispone de
su propia BD Local (LDIS) donde realiza sus busquedas locales internas (intra-laboratorio), para
seguidamente remitir al nivel nacional SDIS los perfiles y que sean buscados en la correspondiente
busqueda inter-laboratorio (a nivel nacional). De esa forma se realiza un barrido diario para determinar
la existencia de coincidencias y compatibilidades de los perfiles genéticos almacenados en la BD
nacional.
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En el nivel nacional SDIS también se realizan los intercambios de perfiles genéticos dentro del marco
del tratado de Priim, y en el que Espafia actualmente se encuentra operativa con 23 paises europeos,
prestando un servicio 24/7.

3.6 Datos almacenados en CODIS

Siguiendo lo establecido en la Directiva (UE) 2016/680 del Parlamento Europeo y del Consejo [42],
de 27 de abril de 2016, relativa a la proteccion de las personas fisicas en lo que respecta al tratamiento
de datos personales por parte de las autoridades competentes para fines de prevencion, investigacion,
deteccion o enjuiciamiento de infracciones penales o de ejecucion de sanciones penales, y que se
transpone a la legislacion nacional en la Ley Organica 7/2021 [43], de 26 de mayo, de proteccion de
datos personales tratados para fines de prevencion, deteccion, investigacion y enjuiciamiento de
infracciones penales y de ejecucion de sanciones penales, la informacién almacenada en la base datos
nacional, y por tanto en CODIS, se encuentra totalmente anonimizada. Esto se traduce en que no es
posible vincular ningtn perfil genético almacenado con los datos demograficos de sus proveedores.

Actualmente, son cuatro los registros permitidos para su almacenamiento en el software CODIS
[44]:

a) Codigo alfanumérico obtenido de los STR’s, en donde la Uinica informacién sensible de su
propietario corresponde con el marcador amelogenina y que determina el sexo (XX en mujeres y XY en
varones). El nimero de STR s puede variar en funcion del afio de andlisis (normalmente se emplea un
minimo de 8 marcadores sin contar la amelogenina, hasta un maximo de 23).

Perfil genético
Marcador 1 6 8
Marcador 2 10 14
Marcador 3 16 16
Marcador 4 9 13
Marcador 5 8
Amelogenina
Marcador 7 12 15
Marcador 8 23 23
Marcador 9 16 24

Tabla 3. Ejemplo de cédigo alfanumérico almacenado en CODIS (elaboracion propia).

b) El Identificador de CODIS, el Cddigo unico e irrepetible por el que se nombra el perfil genético
en la BD. En Espafia este Codigo se constituye para cadaveres sin identificar o familiares buscadores de
la siguiente forma:

- Iniciales correspondiente a casuistica vinculada con Interés Social (IS).

- Afio de recogida del vestigio genético (24).

- Orden asignado en el laboratorio por asunto (12345).

- Numero de perfil relacionado con el asunto (01). Si hubiera mas perfiles vinculados con varios
familiares buscadores, va aumentando el nimero en funcion de los perfiles aportados.

- Provincia en la que se aportan las muestras de los familiares o se encuentra el cadaver, utilizando
el codigo ISO de provincias establecido en Espana. Por ejemplo, para Madrid el codigo que corresponde
es M.
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El resultado del Identificador de CODIS para un perfil con el ejemplo descrito seria el siguiente: IS-
24-12345-01-M.

c) La Categoria del perfil, consiste en el apellido vinculado con cada perfil genético, que determina
tanto el fichero en el que se va a buscar este perfil (INT-SAIP con finalidad criminal o INT-FENIX con
finalidad de interés social), como el tipo de algoritmo de busquedas a aplicar.

Esta categoria suele venir definida en CODIS por defecto, o es posible crear la misma en funcion de
las necesidades que tenga el pais. Las categorias existentes en Espafa con fines humanitarios son las
siguientes:

- Unidentified Person: perfil genético obtenido de cualquier cadaver no identificado, siempre y
cuando se tenga la absoluta certeza que se corresponde con un cuerpo completo o bien de personas vivas
incapaces de identificarse por si mismos (nifios, amnésicos).

- Unidentified Human Remain: perfil genético obtenido de cualquier resto cadavérico humano
incompleto.

- Missing Person: perfil genético obtenido de una muestra de referencia de una persona
desaparecida de la que no se tiene duda (muestra custodiada — como una biopsia, esperma congelado,
cordon umbilical, etc.). Conviene corroborar su compatibilidad con muestras indubitadas de familiares.

- Deduced Missing Person: perfil genético de una muestra “atribuible” a una persona
desaparecida, obtenida generalmente a partir de sus efectos personales (cepillo de dientes, maquinilla de
afeitar o de depilar, etc.). Conviene corroborar su compatibilidad con muestras indubitadas de familiares.

- Biological Father (padre): perfil genético obtenido de una muestra indubitada del padre
biologico de un desaparecido/a.

- Biological Mother (madre): perfil genético obtenido de una muestra indubitada de la madre
bioldgica de un desaparecido/a.

- Biological Child (hijo/a): perfil genético obtenido de una muestra indubitada del hijo/hija
biologico/a de un desaparecido/a.

- Biological Sibling (hermano/a): perfil genético obtenido de una muestra indubitada del
hermano/a bioldgico/a de un desparecido/a.

- Maternal Relative: perfil genético obtenido de una muestra indubitada de un familiar materno
de la persona desaparecida diferente de la madre, hijo/a o hermano/a.

- Paternal Relative: pertfil genético obtenido de una muestra indubitada de un familiar paterno de
la persona desaparecida, diferente del padre, hijo/a o hermano/a.

- Spouse: perfil genético obtenido de una muestra indubitada del conyuge de la persona
desaparecida (marido o mujer).

d) Lab ORI del laboratorio, para determinar la institucion propietaria del perfil genético almacenado
en la BD de ADN.

Esta informacion es la visible por todas las instituciones que trabajan en la jerarquia CODIS en
Espaia y que se refleja en cada nodo LDIS cuando se genera una coincidencia o compatibilidad entre
sus perfiles genéticos y los aportados por otra institucion.
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3.7 Evaluacion y conclusion parcial

El analisis del estado del arte evidencia la relevancia de la identificacion personal en contextos de
grandes catastrofes, donde la genética forense se consolida como herramienta esencial frente a la
limitacion de métodos tradicionales. La revision realizada abarca los sistemas genéticos mas utilizados
(STR’s autosémicos, Y-STR’s y ADN Mitocondrial), destacando sus caracteristicas, ventajas y
limitaciones, asi como la necesidad de aplicar calculos estadisticos que aporten rigor y objetividad a las
conclusiones periciales. Asimismo, se subraya la importancia de la infraestructura tecnologica y
normativa en Espafia, con especial atencion al sistema CODIS y la jerarquia de la Base de Datos
Nacional de ADN, que garantiza la interoperabilidad entre instituciones y la proteccion de datos
personales. En conjunto, este marco tedrico proporciona las bases cientificas, técnicas y legales
indispensables para el desarrollo metodolégico y practico del presente trabajo.
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4 PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA : JUSTIFICACION DE LA
NECESIDAD DE OPTIMIZACION DE LOS PROCESOS DE
IDENTIFICACION GENETICA

La identificacion genética en contextos forenses y humanitarios ha experimentado avances
significativos en las Gltimas décadas. Sin embargo, persisten desafios operativos y técnicos que limitan
su eficacia, especialmente en escenarios complejos como grandes catastrofes o en el tratamiento de
perfiles genéticos en funcidn de los familiares disponibles. Este capitulo plantea el problema central que
motiva el presente trabajo: la necesidad de optimizar los procesos de busqueda e identificacion genética
mediante herramientas mas eficientes, protocolos adaptados y enfoques complementarios. Para ello, se
analizan los algoritmos de busqueda actualmente utilizados, las limitaciones que presentan, el potencial
del modulo PT como recurso para reconstruccion genealogica y la importancia de contar con protocolos
especificos para situaciones de emergencia masiva. Este analisis permitira justificar la propuesta de
mejora metodoldgica que se desarrolla en los capitulos posteriores.

4.1 Algoritmos de busqueda

CODIS como software gestionado por una base de datos relacional SQL, permite desarrollar
diferentes tipos de busqueda, en base a los algoritmos necesarios para encontrar coincidencias o
compatibilidades entre los alelos correspondientes a todos los perfiles genéticos almacenados en la BD.
Dejando a un lado las blisquedas criminales que no son objeto de desarrollo en el presente trabajo, se
exponen a continuacion las diferentes posibilidades de busqueda aplicadas en la BD de ADN en Espafia
para identificar a cadaveres o restos humanos sin identificar [41]:

a) Busquedas en HIGH

La busqueda en HIGH trata de encontrar una coincidencia perfecta de los alelos obtenidos en el
analisis de STR s, para identificar a un cadéver o resto humano si:

- La persona a identificar hubiera estado detenida previamente. La categoria Unidentified Person
o Unidentified Human Remain se busca contra todos los perfiles genéticos correspondientes a Suspect
Known (perfil genético obtenido de una muestra indubitada de un sospechoso, detenido, imputado o
investigado).
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- Se dispusiera de muestra atribuida en vida de la persona desaparecida. Las categorias habilitadas
son Missing person'y Deduced Missing Person.

Esta busqueda esta disefiada con un algoritmo que requiere de, al menos, 8 marcadores coincidentes
(sin incluir la amelogenina) para reportar un resultado positivo. En caso de cumplir con el criterio
establecido en el algoritmo de busqueda, la BD oferta al candidato.

Unidentified Missing Person
Person (target) (candidate)
Marcador 1 6 8 6 8
Marcador 2 10 14 10 14
Marcador 3 16 16 16 16
Marcador 4 9 13 9 13
Marcador 5
Amelogenina X Y
Marcador 7 12 15 12 15
Marcador 8 23 23 23 23
Marcador 9 16 24 16 24

Tabla 4. Ejemplo de coincidencia en HIGH entre Unidentified Person VS Missing Person con los alelos
coincidentes en color azul (elaboracion propia).

Este tipo de busquedas no generan ningun tipo de complicacion en la interpretacion de los resultados,
puesto que ante una coincidencia de perfiles y cuya evaluacion estadistica supere las recomendaciones
internacionales (generalmente a partir de 10 marcadores coincidentes) la identificacion genética del
cadaver se daria por probada y se procederia a emitir el informe pericial a la autoridad judicial.

b) Busquedas en LOW

La busqueda en LOW trata de encontrar compatibilidades de al menos uno de los alelos obtenidos
por el analisis de cada STR’s para identificar a un cadaver o resto humano, si se dispone de muestra
biologica correspondiente a los familiares buscadores.

Esta busqueda esté disefiada con un algoritmo que requiere al menos 9 marcadores compatibles (que
coincidan en todos ellos en al menos 1 alelo) para reportar un resultado. En caso de cumplir con este
criterio la BD te oferta a los familiares candidatos.

Unidentified Biological Father
Person (target) (candidate)
Marcador 1 6 10 6 8
Marcador 2 10 14 14 14
Marcador 3 16 16 16 18
Marcador 4 9 13 10 13
Marcador 5
Amelogenina X
Marcador 7 12 15 14 15
Marcador 8 23 23 23 28
Marcador 9 16 24 14 16

Tabla 5. Ejemplo de coincidencia en LOW entre Unidentified Person VS Biological Father con los alelos
coincidentes en color azul (elaboracién propia).
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Esta busqueda genera importantes problematicas en la evaluacion de las compatibilidades ofertadas
en la BD, y que hasta el afio 2019 constituian el algoritmo basico para relacionar cadaveres sin identificar
con los familiares buscadores en nuestro pais.

4.2 Problematicas de busquedas en LOW

a) Problematica en las busquedas en LOW con familiares en primer grado

Uno de los inconvenientes cuando se realizan busquedas en LOW reside en que las posibilidades de
que la BD oferte compatibilidades fortuitas (o adventicias) es muy alto. Estas compatibilidades fortuitas
son el resultado de perfiles genéticos ofertados como candidatos compatibles por supuesto parentesco
familiar, pero que realmente no posee una relacion genética real con el perfil genético objeto de biisqueda
(cadaver sin identificar — Target). El azar en la herencia de alelos, sumado a que se busca la coincidencia
de uno de ellos, genera este tipo de falsos positivos, que suponen un trabajo extra y muy laborioso a los
laboratorios genéticos.

Por cada compatibilidad es necesario evaluar los metadatos asociados al cadaver y familiar ofertado
(fecha desaparicion, lugar de aparicion del cadaver, sexo, etc.) para, en base a su estudio, determinar la
posible compatibilidad real o adventicia del candidato ofertado. Estas compatibilidades fortuitas son
especialmente problematicas con cadaveres antiguos que estan almacenados en BD y que cuentan con
un bajo volumen de STR s analizados. En concreto, los cadaveres o familiares buscadores remitidos via
Interpol (por diferentes paises del mundo) que solicitan la introducciéon y/o busqueda de perfiles en la
BD de ADN espafiola generan mucha problemadtica en este sentido al remitir normalmente bajo nimero
de STR's analizados.

Ademas, las posibilidades de encontrar compatibilidades fortuitas o adventicias son directamente
proporcionales al nimero de perfiles genéticos almacenados en BD. Cuanto mayor numero de perfiles
entran en juego en las busquedas en LOW, mayores posibilidades estadisticas de encontrar este tipo de
compatibilidades. La BD de ADN espafola, desde el afio 2018, es considerada por el FBI como una BD
grande (con un total de perfiles genéticos superior al medio millén), lo que supone una mayor incidencia
en este tipo de resultados problematicos.

Por otro lado, en las busquedas por STR’s en LOW, la BD no permite utilizar técnicas de analisis
alternativas esenciales para auxiliar y aportar informacion que permita descartar las compatibilidades
adventicias generadas por interés social y correspondientes a los andlisis de los Y-STR s y ADNm¢. Si un
candidato correspondiente a un padre biologico coincide al azar en uno de los alelos compartidos con el
de un cadéver para varios STR’s, pero el haplotipo de CR-Y no es coincidente, se podria descartar esta
compatibilidad de forma automadtica; al igual que si una madre bioldgica no tiene coincidencia con el
ADNmt del cadéaver ofertado del presunto hijo/a.

Por ultimo, otra problematica que aumenta las posibilidades de generar compatibilidades fortuitas
en LOW es que la BD no discrimina si tenemos a varios familiares buscadores correspondientes al mismo
nucleo familiar. Si se cuenta con el perfil genético del padre y madre bioldgicos buscando al mismo
cadaver, la BD trata ambos perfiles como si la busqueda fuera individual para cada uno de ellos, y no
discrimina entre si uno de ellos no es compatible con un cadaver y si lo es el otro; ofertando esa

compatibilidad fortuita, aunque uno de los progenitores haya sido descartado.
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b) Problematica en las busquedas en LOW con familiares a partir de segundo grado

En el caso de busquedas correspondientes a familiares a partir de segundo grado (hermano/a,
primo/a, tio/a, abuelo/a, etc.) la problemadtica si cabe aumenta de forma exponencial; no solo por la
generacion de compatibilidades adventicias, sino porque la probabilidad de encontrar a familiares
compatibles en LOW a partir de segundo grado resulta estadisticamente muy baja o practicamente nula
en algunos casos.

Los estudios estadisticos en la herencia mendeliana simple muestran que entre hermanos (al heredar
un 50 % de la informacién genética de ambos progenitores) existe un 25 % de probabilidad de compartir
dos alelos comunes similares al de sus ascendientes, un 25 % de no compartir ninguno y un 50 % de
compartir uno de ellos. En términos practicos, cuando se realizan busquedas en LOW 'y se busca a un
hermano/a, las posibilidades de encontrar a un hermano compatible por STR s son extremadamente bajas
[45].

Con mayor motivo, y teniendo en cuenta que para cualquier otra buisqueda a partir de segundo grado
entran en juego nieto/a, abuelo/a, tio/a, sobrino/a, primo/a, etc., la probabilidad de compartir alelos
comunes entre estos familiares no es mayor a la que puede existir con cualquier otro perfil genético al
azar almacenado en la BD. Esto ha supuesto durante muchos afios y en aquellas situaciones en las que
unicamente se disponia de perfil genético de familiar de desaparecido a partir de segundo grado, que no
se encontraban compatibilidades aun cuando el cadaver hubiera estado almacenado en la BD, asumiendo
la existencia de falsos negativos en este tipo de busquedas y, por tanto, limitaciones importantes para
este tipo de casuistica.

La imposibilidad de utilizar estudios genéticos alternativos en las bisquedas en LOW del haplotipo
de CR-Y, y ADNmt, agravaban las minimas posibilidades de identificar a cadaveres cuyo perfil estaba
almacenado en la BD genética y se contaba con familiares almacenados a partir de segundo grado.

4.3 Modulo Pedigree Tree y técnicas genéticas alternativas

CODIS, como software dinamico y en continua evolucion, implement6 a partir de la version 7
(actualmente trabajando con la 11) la posibilidad de poder desarrollar busquedas en las que no solo se
pudieran integrar en el mismo arbol genealdgico a todos los familiares que aportaban su muestra
genética, sino que, ademads, permitia incluir en esas busquedas ademads de los STR s autosémicos, los Y-
STR’s y el ADNmt.

Este nuevo Mddulo en CODIS recibe el nombre de PT en base al sistema de integracion de familiares
para el desarrollo de busquedas. Desde la administracion nacional de la BD y Policia Nacional, a partir
del afno 2018, se comenzd a trabajar en su desarrollo y aplicacion operativa, para que finalmente en el
afno 2019 fuera implementado en la BD Nacional de ADN, con la finalidad de desarrollar las busquedas
vinculadas con interés social en la identificacion de personas desaparecidas y cadaveres sin identificar.

Una de las grandes diferencias que presenta este Modulo PT frente a la blisqueda en LOW reside en
que el algoritmo de busqueda no se basa en encontrar un alelo coincidente entre los diferentes STR’s
disponibles, sino que lo aborda en base a los resultados de la evaluacion estadistica de las
compatibilidades encontradas entre los cadéveres y familiares de referencia. Solo es necesario establecer
un umbral estadistico a partir del cual, se considera conveniente que la BD oferte candidatos. Por debajo
de ese umbral, y aunque existan compatibilidades de algunos alelos, si el valor estadistico no alcanza
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ese minimo, la BD excluye los perfiles compatibles que por azar hayan podido coincidir y, por tanto,
elimina gran parte de las compatibilidades fortuitas generadas.

Ademas, no solo calcula el valor estadistico para STR s autosdmicos, sino que también incluye en
el resultado el valor estadistico aportado por los Y-STR’s y el ADNmt, en el caso de que estas técnicas
estuvieran disponibles y hayan sido coincidentes. En relacion a este calculo estadistico, y que es de vital
importancia para busquedas de familiares a partir de segundo grado, si el umbral correspondiente a STR s
autosémicos no es alcanzado (situacion normal por las connotaciones de herencia genética comentadas
anteriormente), se puede configurar el sistema para que sean evaluados los resultados correspondientes
a los Y-STR’s, y ADNmt, revelando las compatibilidades reales de familiares emparentados a partir de
segundo grado y que comparten ese material genético alternativo al ADN autosémico.

En relaciéon con lo anterior, el Mddulo PT esta desarrollado en base dos casuisticas concretas ya
comentadas en el apartado anterior, que permiten solventar las problematicas que se venian arrastrando
en la busqueda de cadéaveres en la BD Nacional [41]:

a) Category PT Missing Person (MP):

Se incluyen en este modo de busqueda el familiar de persona desparecida, siempre que esté
emparentada en primer grado (ascendiente o descendiente), o los familiares (2 o mas) siempre que al
menos uno de ellos esté emparentado en primer grado. Se evaluan en conjunto los resultados de STR s
autosomico, los Y-STR s y ADNmt; estos ultimos siempre que el STR s autosémico no sea descartado (si
un familiar en primer grado es descantado por STR s, no tiene sentido evaluar CR-Y o ADNmt).

PM M P

H H

Figura 8. Padre o madre que buscan a hijo Figura 7. Madre e hijo que buscan a esposo y padre
(elaboracién propia). respectivamente (elaboracion propia).

b) Category PT Single Typed Node (STN):

Se incluye en este modo de busqueda el familiar de persona desaparecida o los familiares (2 o mas),
siempre que estén emparentados en segundo o mayor grado. Se evalian en conjunto los resultados de
STR’s autosdmico, asi como los Y-STR’s y ADNmt en todos los casos; estos ultimos especialmente,
cuando el S7R’s autosémico sea descartado (lo normal a partir de segundo grado es que por STR’s
autosdmicos no sean compatibles, y si lo puedan ser al evaluar CR-Y 0 ADNm¥).
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s
Figura 9. Dos tios que buscan a Figura 10. Hermano que busca a
sobrino (elaboracion propia). hermano (elaboracioén propia).

El software CODIS lleva a cabo los céalculos estadisticos de forma individual para cada técnica de
analisis (STR’s, Y-STR s y ADNmt), asi como el conjunto de todos ellos, de la siguiente forma FBI [4]:

1) Joint Pedigree Likehood Ratio (JPLR): Realiza el célculo estadistico de los STR’s autosémicos
utilizando la frecuencia poblacional espafiola introducida en CODIS para su estimacion. Aplica las
hipdtesis correspondientes y el calculo del LR bajo los siguientes parametros.

- Hipdtesis 1: El Unidentified Person esta relacionado con los familiares que componen el PT.

- Hipotesis 2: El Unidentified Person no se encuentra relacionado con los familiares que
componen el PT.

- LR = Es la probabilidad de los perfiles genéticos evidenciados en las muestras estudiadas bajo
la hipdtesis 1/ Probabilidad de los perfiles genéticos evidenciados en las muestras estudiadas bajo
la hipotesis 2.

CODIS ofertara a modo de ranking (numerados de mayor a menor resultado) todos los PT que
superen un umbral estadistico establecido.

i1) Haplotipo de CR-Y LR: Realiza el calculo estadistico de los Y-STR's mediante la técnica del
Counting Method, y que determina nimero de haplotipos coincidentes con el Haplotipo estudiado,
mediante su comparacion con de una base poblacional que integra Y-STR’s de varones africanos,
americanos, caucasicos, asiaticos e hispanos (recopilados por el FBI). Para el célculo del LR aplica la
siguiente formula, la cual integra un intervalo de confianza del 95 %.

LR=S/(C+1.92+1.96%(C+1))

S = El namero total de Y-STR s de la BD poblacional comparada.
C = El numero de coincidencias generadas con el Y-STR s objeto de estudio.

Aligual que ocurre con el JPLR, el software oferta un ranking de todos los P7 que superen el umbral
establecido para esta técnica de analisis.

ii1) ADNmt LR: El célculo estadistico para el ADNmt se lleva a cabo de la misma forma que el Y-
STR'’s (Counting Method) pero utilizando una BD poblacional obtenida a partir de EMPOP [28]. Esta
incluye los ADNm¢t de poblacion africana, americana, caucésica e hispana. La formula de LR utilizada
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para este calculo es la misma que para Y-STR’s y que integra un intervalo de confianza del 95 %. El
software emite un ranking de todos los PT que superen el umbral establecido para esta técnica de analisis.

iv) Combined Pedigree Likehoodratio (CPLR): Este calculo se obtiene del producto de los valores
obtenidos para el JPLR, Y-STR's LR y ADNmt LR, cuando alguno/s de ellos hayan reportado resultados.
El que todas las técnicas estén disponibles, permitira aumentar las posibilidades de identificacion.

CPLR =JPLR * ADNmt LR * Y-STR LR

Por ejemplo, si el PT ofertado con relacion a un Unidentified Person ofrece los siguientes resultados;
JPLR es 1 x 10°, mtDNA LR =1 x 10? ¢ Y-STR LR =1 x 10°; entonces, CPLR =1 x 10'°,

Para la Categoria PT MP actualmente en SDIS existe un umbral minimo de 1000 para reportar
resultado, y el CPLR siempre requiere haber obtenido un resultado positivo para JPLR (STR's
autosomicos), dado que buscamos a personas emparentadas en primer grado. Para la Categoria PT STN,
el umbral minimo fijado es de 500 y el CPLR no requiere un resultado positivo para el JPLR (STR's
autosomicos), ello es debido a que se buscan familiares emparentados a partir de segundo grado.

La principal diferencia, por tanto, entre la Categoria PT MP y PT STN, que ha permitido solventar
gran parte de las problematicas vinculadas con busquedas de cadaveres, es que para la primera de ellas
(PT MP) utiliza como filtro excluyente los STR s autosdémicos. Si se cuenta con al menos un familiar
emparentado en primer grado, es imperativo que este y el cadaver almacenado en la BD sean compatibles
con un valor estadistico elevado por STR s y se oferte al candidato. En caso contrario, se descarta el
estudio de las técnicas de Y-STR's y ADNmt si estas estuvieran disponibles. Para la segunda Categoria
(STN), dado que el PT cuenta tinicamente con familiares a partir de segundo grado, no pasar el umbral
estadistico para STR s autosdmicos no es excluyente de ofertar la compatibilidad, y evalua las técnicas
auxiliares siempre que se encuentren disponibles, y hayan sido coincidentes.

Con esta implementacion se consiguen reducir, de forma dréstica, las compatibilidades adventicias
(Categoria PT MP) y no se pierden a cadaveres relacionados a partir de segundo grado si las técnicas de
Y-STR'’s y ADNmt estan disponibles (Categoria PT STN).

4.4 Protocolo de trabajo en grandes catastrofes

En el afio 2019 se comienza a trabajar en Espafa con el nuevo Médulo PT en CODIS, por iniciativa
del Laboratorio de ADN de Policia Nacional y la administracién nacional de la BD de ADN, conscientes
de las problematicas arrastradas desde hace afios en la identificacion genética de cadaveres con el motor
de busqueda LOW. Esto supuso un importante esfuerzo al ser necesario configurar los arboles
genealogicos de los familiares que ya se encontraban almacenados en la BD Nacional de ADN, y
permitir aplicar este nuevo método de trabajo en la identificacion de cadaveres desde el punto de vista
genético. De forma paulatina, y durante los dos siguientes afios (2020 y 2021) casi todas las instituciones
operativas en CODIS habian configurado sus arboles genealodgicos, permitiendo desarrollar las
busquedas bajo los nuevos parametros, y dejando de forma residual las busquedas en LOW. La nueva
aplicacion de los motores de busqueda permitié aumentar la eficacia en los resultados obtenidos y la
eficiencia de las busquedas en BD.
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Después de numerosas pruebas y valoraciones por parte de la administracion nacional de la BD y
las instituciones usuarias, se establecieron los umbrales a aplicar en los algoritmos de busqueda con PT
y que hoy en dia se siguen evaluando por si el algin momento resulta necesaria su modificacion. El
incremento diario en el nimero de perfiles, y el mayor aporte de los STR s analizados, obligan a tener
que valorar de forma continuada los parametros de busqueda y umbrales estadisticos, para aplicar las
modificaciones oportunas que permitan optimizar el trabajo diario desarrollado en la BD Nacional de
ADN.

A pesar de los esfuerzos realizados por todas las instituciones, debido a la diferente casuistica que
aplica a cada una de ellas, el volumen inabordable de muestras biologicas a analizar, y el trabajo
incesante en los laboratorios genéticos, algunas instituciones no habian comenzado a trabajar con este
nuevo Modulo PT a nivel de su LDIS para el desarrollo de busquedas de interés social. Esto suponia en
la jerarquia de la BD Nacional, que algunas instituciones desconocian el funcionamiento del Médulo PT
y carecian de la capacidad necesaria para abordar una identificacion de cadaveres utilizando esta nueva
herramienta de CODIS.

Por otro lado, en relacion con una gran catéstrofe a la que se tuviera que hacer frente desde el punto
de vista genético y con la finalidad de identificar los cadaveres vinculados utilizando este nuevo Modulo
PT, no se habia desarrollado un protocolo técnico de trabajo en la BD Nacional que permitiera abordar
por varias instituciones a la vez, y de forma coordinada, el procedimiento oportuno para llevarlo a efecto
con todas las garantias. Teniendo en cuenta que los perfiles genéticos obtenidos de los cadaveres
asociados a una gran catastrofe y de los familiares de referencia conviven en la BD con los perfiles
previamente almacenados de cadaveres encontrados en la rutina diaria de identificaciones genéticas y
de sus familiares buscadores, era necesario establecer un protocolo técnico que evitara el cruce de todos
estos perfiles en las busquedas desarrolladas con el Modulo PT.

Por los anteriores motivos, y durante el afio 2022, desde la administracion nacional de la BD de
ADN se decidi6 desarrollar un simulacro completo de grandes catastrofes que permitiera abordar una
casuistica compleja que implicara a todas las instituciones, utilizando el nuevo Moédulo PT
implementado. Esto facilitaria la toma de contacto con la nueva herramienta a los usuarios con reducido
conocimiento y manejo, ademds de permitir establecer un protocolo técnico de trabajo en este tipo de
sucesos, para garantizar una respuesta eficiente y eficaz de todos los organismos publicos encargados de
dar respuesta a la identificacion de cadaveres y restos humanos desde el punto de vista genético, con la
necesaria coordinacion desde la BD Nacional de ADN.

4.5 Evaluacion y conclusion parcial

El analisis realizado pone de manifiesto la necesidad urgente que existia de optimizar los procesos
de identificacion genética en contextos forenses y humanitarios, especialmente ante grandes catastrofes.
Las limitaciones del algoritmo tradicional de busqueda en LOW, ademds de la generacion de
compatibilidades fortuitas y la baja eficacia con familiares de segundo grado, evidencian la insuficiencia
de los métodos previos aplicados. La implementacion del moédulo PT en CODIS representa un avance
sustancial, al integrar célculos estadisticos robustos y técnicas complementarias (S7TR’s, Y-STR's y
ADNmt), reduciendo falsos positivos y ampliando las posibilidades de identificacion. Sin embargo,
persiste la necesidad de protocolos técnicos especificos que garanticen la coordinacion interinstitucional
y la operatividad en escenarios de emergencia masiva. Este contexto justifica plenamente la propuesta
metodolodgica desarrollada en este trabajo.

42



OPTIMIZACION DE LOS PROCESOS DE IDENTIFICACION GENETICA EN GRANDES
CATASTROFES UTILIZANDO LA BASE DE DATOS GENETICA NACIONAL

5 ANALISIS DE SIMULACROS NACIONALES REALIZADOS:
PRINCIPALES RESULTADOS Y LECCIONES APRENDIDAS

El proceso de identificacion de cadaveres y restos humanos en escenarios de desastre masivo
requiere una metodologia rigurosa y estandarizada que garantice la fiabilidad de los resultados. Para
ello, las instituciones participantes en el ejercicio DVI (Disaster Victim Identification) debian completar
hojas de célculo con informacion biografica ante mortem y datos post mortem, incorporando indicadores
estadisticos derivados del analisis genético. Estas hojas incluian columnas concretas como
identificadores CODIS, valores de verosimilitud (LR) para STR autosomicos, ADN Mitocondrial y
haplotipos del cromosoma Y, asi como disposiciones finales sobre la posible identificacion. La
coincidencia entre las decisiones de las instituciones propietarias de los perfiles ante mortem y post
mortem era esencial para validar la identificacion.

Este procedimiento no solo permitié evaluar la precision de las configuraciones de PT'y los calculos
estadisticos realizados, sino también detectar errores y areas de mejora. Los resultados obtenidos, junto
con el analisis de las dificultades encontradas, constituyen una base fundamental para garantizar una
respuesta eficaz en situaciones reales y sentar las bases para la redaccion del correspondiente al
“Protocolo nacional de identificacion de cadaveres en grandes catastrofes” como guia y referencia
nacional.

5.1 Resultados del simulacro

Para poder evaluar los resultados emitidos por cada una de las instituciones en la hoja Excel
entregada con la confeccion de datos biograficos ante mortem de familiares, se incluian una serie de
columnas que era necesario completar y que contenian la siguiente informacion:

- Candidate UP: Identificador de CODIS de los cadaveres ofertados en la busqueda y que han
pasado el umbral estadistico.

- JPLR: Resultado estadistico de los STR s autosoOmicos.
- mtDNA LR: Resultado estadistico de ADNmt.

- Y-STR LR: Resultado estadistico del Haplotipo de CR-Y.
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- Combined LR: Resultado estadistico del producto de los tres valores correspondientes a JPLR,
DNAmt LR e Y-STR LR.

- Disposition PT: Decision de la institucién encargada de confeccionar el PT en cuanto a la
posible identificacion del cadaver ofertado. En este campo se anota si el cadaver se da por identificado
“ID Confirmed”, si faltan datos para ello o no se da por segura la identificacion “ID Pending” o si no se
concluye que no existe relacion de parentesco y se trata de una compatibilidad adventicia “No match”.

- Disposition UP: Decision de la institucion propietaria del perfil correspondiente al cadéver sin
identificar en cuanto a la posible identificacion con los familiares que integran el P7. Al igual que el
anterior, en este campo se anota si el cadaver se da por identificado “ID Confirmed”, si faltan datos para
ello o no se da por segura la identificacion “ID Pending” o si no se concluye que no existe relacion

de parentesco y se trata de una compatibilidad adventicia “No match”.

Es pertinente que en los dos ultimos campos exista coincidencia de la decision de la disposition entre
la institucion propietaria del cadaver y la propietaria del PT con la integracion de los familiares
buscadores, para dar por valida la identificacion en el ejercicio.

Institucion SpecID Candidates UP _1, Y-STRLR ]Combined LR| Disposition PT | Disposition UP
cnp DVI-10-MB2/3

Figura 11. Ejemplo de hoja Excel remitida a las instituciones para completar los resultados
vinculados con los familiares buscadores (elaboracién propia).

De igual forma, en la hoja Excel entregada con la confeccion de datos post mortem de cadaveres o
restos humanos, se incluian las mismas columnas que las indicadas anteriormente y cuyos resultados
debian ser completados por las instituciones propietarias de los cadaveres. La coincidencia de los datos
aportados por las instituciones en ambos ficheros daba por valida la identificacion del cadaver en el
egjercicio.

En cuanto a los resultados obtenidos en la identificacion de los perfiles correspondientes a los
cadaveres y restos humanos, estos fueron los datos finales una vez completadas las anteriores hojas Excel
y evaluadas por la administracion nacional de la BD de ADN:

- DVI-I - Cadéveres identificados correctamente: 61 de 71 (aunque uno de los cadaveres era
imposible ser identificado utilizando la herramienta CODIS)

- DVI-II - Cadaveres identificados correctamente: 67 de 71 (aunque uno de los cadaveres era
imposible ser identificado utilizando la herramienta CODIS)

Durante la reunion correspondiente a COMSIGENI del afio 2022, se debate con todas las
instituciones los errores detectados durante el desarrollo de los ejercicios, y los motivos por los cuales
no se consiguieron identificar a todos los cadaveres involucrados.

5.2 Resultados esperados en la confeccion de Pedigree Tree 'y Valores Estadisticos

Finalmente se confecciona un documento (Véase ANEXO III) con todos los arboles genealogicos
y PT que era necesario desarrollar, con explicaciones del modo adecuado de configuracion en cada
casuistica familiar que permitiera identificar a los caddveres vinculados, junto con los resultados
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estadisticos esperados. Con este documento las instituciones pudieron evaluar y comparar sus resultados,
detectando los errores cometidos y que sirvieran de aprendizaje en futuros desarrollos de PT para
casuistica real.

Estos PT se clasifican por colores, de forma que se vinculen con el grado de complicacion y
dificultad en su confeccion, asi como posibilidades de identificacion de los cadaveres.

El codigo de colores tiene la siguiente leyenda:

- VERDE: PT de sencilla configuracion y con altas probabilidades de identificar el cadaver por
la relacion de parentesco con los familiares aportados. Normalmente vinculado con la existencia de al
menos un familiar emparentado en primer grado.

- AMARILLO: PT de moderada dificultad de configuracion y con altas probabilidades de
identificar a los cadaveres relacionados. Normalmente vinculado con la existencia de familiares
emparentados a partir de segundo grado y con la portacion de estudios alternativos a STR s (Y-STR s y/o
ADNmt).

- -: PT de mayor dificultad de configuracién y con bajas probabilidades de identificar los
cadaveres vinculados. Normalmente relacionados con la existencia de familiares a partir de tercer grado
y en donde es necesario realizar varias configuraciones de PT a partir de los diferentes familiares
involucrados en el arbol genealdgico. También se incluyen trampas a propdsito al modificar algunos
alelos correspondientes a los cadaveres, por considerar las muestras de origen de baja calidad. Ademas,
estos PT se vinculan con algunas circunstancias inesperadas, en las que no siempre los familiares de
referencia son conocedores de la inexistencia de relacion de parentesco real, por infidelidades que
terminan con embarazados fuera del matrimonio o de las parejas oficiales.

Todos los PT del simulacro estan incluidos en el ANEXO III, pero se desarrollan varios ejemplos
en cada casuistica (color del PT en funcién de la dificultad), para entender el alcance de la configuracion
mas adecuada y que permita concluir con la identificacion del cadaver o cadaveres relacionados
familiarmente:

Ejemplo 1: Hannah Badger (separada) busca a su hija Anna Abbot (DVI-10-MB2/3 vs DVI-9-
7-416/750)

Configurar un MP con la busqueda de una madre a su hija.

| STR

Toetiet Candidate
ERTURC
DVIT-10-MB23 | fur g 7 4167750

ESSP2B8043 Z :
e e Unidentified Person
Biological Mother 3 16E404

p DB51179 10, 13 13, 14
D2i511 31, 32.2 29, 32.2
D75520 11, 12 i1
CSF1PO 10 g, 10
D351358 16, 18 17, 18
THO1 7 78
D135317 10, 13 10, 13
D165539 g 12 9,11
WilA 15, 16 15, 19
TPOX 3,11 8,11
018551 14, 19 14, 13
Amelogenin X %
D35818 10, 12 712
FGA 19, 20 19
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IPLR & | Agency ID Specmen D Category Indexes miDiMA LR ¥-5STH LR Comhbined LR
3.16E+004| ERTUPC DVI-1-9-7-416/750 Unidentified... | CADAVERE... 1.87E+003 5.89E4+007

Figura 12. Compatibilidades ofertadas por la BD en las busquedas PT y resultados
estadisticos (elaboracion propia).

Ejemplo 2: Matthew Lynde busca a sus padres Gilbert y Anne Lynde, y hermano Westley
Lynde (DVI-11-8-350/932 vs DVI-11-4-355/958 and DVI-11-6-360/970 and DVI-11-9-330/933)

La intencion inicial es la de configurar un MP con la busqueda de los tres familiares cadaveres en el
mismo PT, pero ese planteamiento impide que la BD oferte al hermano biolégico.

Por tanto, cuando tenemos a un familiar que esta buscando a varias personas emparentadas en
diferente grado, es necesario configurar dos P7. Uno para MP (que permitird localizar a ambos
progenitores - primer grado) y otro en STN para localizar al hermano (segundo grado).

A) Busqueda MP B) Busqueda STN
STR | mDNA | YSTR | STR | mDNA | Y-STR|
ot Candidate Candidate Target Candidate Candidate Candidate
ERTUPC MOSS05 MOS505 MOS505 ERTUPC
loas s DVII-LIB-380/832 | o o7n 4 cecince | DyI1-11-6-360/970 locus A E;égiééfgmmz DVI-I-11-6-360/970 | DVI-I-11-8-330/933 | DVI-I-11-4-355/958
E_SSP2_3043 5 Unidentified Person | Unidentified Person et : Unidentified Person | Unidentified Person | Unidentified Person
Biological Child R TiD s Biological Child 2.37E+02 4,49E+08 2,47E+09
D851179 | 10, 13 10, 14 13 D8S1179 | 10, 13 13 13, 14 10, 14
D21511 | 24.2, 30 24.2, 32 30, 31.2 D21511 | 24.2,30 30, 31.2 24.2, 30 24.2, 32
075820 | 8, 10 7,10 3, 10 D75820 | 8, 10 8, 10 8, 10 7, 10
CSFIPO | 13,14 10, 14 11, 13 CSFIFO 13, 14 11, 13 10, 11 10, 14
D351358 | 16, 19 15, 19 16 D351358 15, 19 16 15, 16 15, 19
THO1 7,9.3 8,9.3 7 THO1 7,9.3 7 7.8 8,9.3
D13S317 | 8,9, 10 3, 14 3 D13S317 | 8,9, 10 g 9, 14 8, 14
D165533 | 11, 14 9,14 11 D165539 11, 14 11 11, 14 9, 14
VWA 17, 20 20, 21 17, 19 VWA 17, 20 17, 19 19, 20 20, 21
TROX 7, 12 7, 13 9,12 TPOX 7,12 9,12 7,9 7, 13
D18551 10.2, 17 10.2, 23 17, 18 D18551 10.2, 17 17, 18 10.2, 17 10.2, 23
Amelogenin | X, Y o § % Amelogenin X, Y X %Y XY
D55818 | 9, 13 9, 15 12, 13 D55818 | 9, 13 12,13 9, 13 9, 15
; 26.2, 29 0, 25 » | FGA 25, 26.2 20, 25 20, 29
JPLR W | Agency ID Specimen ID Cateqgory Indexes miDMA LR ¥-5TR LR Combined LR
1.83E+012|ERTUPC DVI-I-11-4-355/958 |Unidentified... CADAVERE... 1.83E4+012
1.99E +004| MOS505 DVI-I-11-6-360/970  |Unidentified... | CADAVERE... 1.20E4003 2394007
JFLR. % | Agency ID Specimen ID Category Indexes miDMA LR ¥-STR LR Combined LR,
2. 42EH109 | ERTUPC DWVI-I-11-4-355/958 |Unidentified... | CADAVERE... 2. 42E+009
4,49E +H103 | MOS505 DVI-I-11-9-330/933 |Unidentified...| CADAVERE... 1.20E+003 S5.40E+HD11
2.87EH102 | MOS505 DVI-I-11-6-360/970  |Unidentified... CADAVERE... 1. 20E+003 3.45E+H005

Figura 13. Compatibilidades ofertadas por la BD en las busquedas PT y resultados
estadisticos (elaboracion propia).

Otra opcion viable es la de configurar directamente un unico P7 por STN, pues la BD oferta todos
los familiares vinculados (y alguno més compatible de forma fortuita). Pero siguiendo lo establecido en
el manual de trabajo de COMSIGENI, es oportuno configurar ambos P7 con las busquedas
diferenciadas. Esto permitira mayor seguridad en las identificaciones, al obtener unos valores
estadisticos mas altos.

Se ofertan otros 4 candidatos por ADNmt que se descartarian al contar con los familiares
relacionados a partir de los STR s autosomicos.
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Candidates UHR

wir  [ISEONARN " VSTRIR | combined LR|
1,20E+03
1,20E+03
1,20E+03
1,20E+03

Figura 14. Compatibilidades ofertadas por la BD en las busquedas PY y
resultados estadisticos (elaboracion propia).

Ejemplo 3: Val Beatnik busca a dos sobrinos nietos (paternos), River Beatnik (varén) y

Nos encontramos con una busqueda en la que s6lo podemos vincular al sobrino varén al contar con
el Haplotipo de CR-Y.

Es necesario configurar un PT por STN para vincular a ese sobrino vardn gracias al Haplotipo de
CR-Y. Con el cadaver del sobrino vinculado, se debe confeccionar otro PT también por STN, con la
Categoria de Perfil Biological Sibling, para encontrar a su hermana (ambos incorporan 4 DNmt).

A) Busqueda STN B) Busqueda STN
STR | mONA| Y-5TR] STR | mDNA| Y-STR |
; Candidate
Target Eggggdfotgs Target Target ESRDINSDDB
PN e oo o[ DGR D22 9051 S s
- Unidentified Person Paternal Relative | Biological Siblin Unidentified Perzon
Paternal Relative | o, 135+00 g g 1.47E+05
(Dasii7e | 0, 13 (14, 15 »|DBS1178 | 10,13 14, 15 [13, 15
Ip21511 23 [29, 30 D21511 29 23, 30 29, 30
075820 s 11 [3 10 D75820 8, 11 |8, 10 |8, 11
) 2 | : . i |
CSFIPD 12 012 CSFIPO 12 10, 12 10
ik Nicg [t D351358 | 16, 17 |15, 17 15, 17
.:-THDI = Gars THO1 7 7,9.3 7,9.3
CETE O a9 D135317 | 8, 11 8,9 B
P g’ 2 1'2 5 |D18s539 9, 12 12, 13 9,13
s T e WA 17 | 15, 18 | 15, 18
E e 3 :3 |TPox 8,9 18,9 8,9
— o i D18551 16, 19 [15, 17 |15, 18
D18551 15, 19 15, 17 . 1 e =
N 3 Amelogenin - X, Y 1% X
Amelogenin - X, Y Xy - e -
[:;55313' il 12 "11 .DESSIB | 11' .12 1.1 / .u.’ 12
p'i'FGA 21’ = FGA 21, 25 21, 25 21,24
| -
JPLR % | Agency ID Specimen ID Category Indexes mitDMA LR ¥-STR LR Combined LR
"""" 9,18E+000] ESPF31006 | DVI-II-2-9-190/105 | Unidentified... | CADAVERE... 2,77E4+003|  2.55E+004
JPLR & Agency ID Specimen ID | Categary Indexes mtDMA LR ¥-5TR LR Combined LR
. 1.42E+005 |[ESADNS003  :DVI-II-1-3-182/85 i Unidentified. .. | CADAVERE... . 1.42E+005

Figura 15. Compatibilidades ofertadas por la BD en las busquedas PT y

resultados estadisticos (elaboracion propia).
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5.3 Evaluacion y conclusion parcial

Si bien la base de datos ofrece la posibilidad de configurar un tnico PT por STN para abarcar todos
los familiares vinculados, esta opcidon no garantiza el nivel 6ptimo de fiabilidad requerido en procesos
de identificacién masiva. La metodologia establecida por COMSIGENI recomienda la configuracion de
varios PT con busquedas diferenciadas, lo que aporta ventajas significativas:

- Mayor robustez estadistica: Al separar las busquedas, se incrementan los valores de verosimilitud
(LR) combinados, lo que reduce la probabilidad de coincidencias adventicias y fortalece la evidencia
genética.

- Control de calidad y trazabilidad: La segmentacion permite validar cada relacion familiar por
separado, evitando errores derivados de configuraciones complejas en un unico arbol.

- Optimizacion del descarte de falsos positivos y minimizacion de falsos negativos: La configuracion
de dos tipos concretos de P7 en funcion de los familiares buscadores, permite asegurar la busqueda mas
adecuada en la base de datos.

- Cumplimiento normativo y estandarizacion: Seguir el manual de COMSIGENI asegura coherencia
con los protocolos internacionales de DV, lo que es esencial para la interoperabilidad entre instituciones.

En definitiva, aunque la opcion simplificada puede parecer eficiente, la estrategia basada en
multiples PT diferenciados se consolida como la mas segura y precisa para garantizar identificaciones
fiables en escenarios complejos, minimizando riesgos y asegurando la calidad del proceso.
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6 OPTIMIZACION DE LOS PROCESOS DE IDENTIFICACION
GENETICA: DISENO DE PROTOCOLO NACIONAL DE
ACTUACION EN SVM Y APORTACION DE VALOR

En este capitulo se abordan dos componentes complementarios para optimizar la identificacion
genética en grandes catastrofes. Por un lado, llevando a cabo el disefio del protocolo de actuacion que
establece el marco operativo coordinado para aplicar el modulo PT con el uso del software CODIS a
todas las instituciones usuarias, lo que garantiza la trazabilidad, interoperabilidad y cumplimiento
normativo. Por el otro, se analiza la aportacion de valor de la propuesta disefiada, que mejora la
identificacion de caddveres mediante el uso del moédulo P7, mapeando sus beneficios mediante el empleo
del modelo Gartner (Run, Grow, Transform, Protect). Esta variante resulta idonea en seguridad publica,
donde se requiere continuidad operativa (Run), ampliacion de capacidades (Grow), transformacion
metodologica basada en evidencia (Transform) y salvaguarda legal/tecnologica (Protect).

6.1 Disefio de protocolo de actuacion

Con el SVM llevado a cabo durante el afio 2022, se consigue establecer los puntos clave para
desarrollar un “Protocolo nacional de identificacién de caddveres en grandes catastrofes” adaptado al
contexto nacional, y que persigue una respuesta coordinada, rapida y trazable en la identificacion
genética con el uso del software CODIS y el mddulo PT, integrando los analisis de STR autosdémicos,
Y-STR y ADN Mitocondrial, conforme al marco legal espafiol y de la UE. EI protocolo esta disefiado
para su aplicacidon practica en catastrofes abiertas o cerradas, y contempla el proceso operativo mas
adecuado y adaptado a la jerarquia nacional espafola.

Este marco operativo permite:

1) maximizar la eficacia de las identificaciones, consiguiendo una mayor tasa de identificacion valida
y menor tiempo de respuesta;

i) ganar en eficiencia operativa, con la disminucion de los procesos a realizar y compatibilidades
adventicias;

49



EUSEBIO LOPEZ REYES

ii1) y aseguramiento del cumplimiento legal y seguridad de la informacion, consiguiendo ademas un
alcance que cubra a todas las instituciones en la jerarquia nacional de la BD de ADN en Espaiia.

A continuacion, se detallan las fases esenciales a incluir en el “Protocolo” para su utilizacion
operativa por todas las instituciones usuarias:

Fase 1: Activacion

La activacion del protocolo se realiza por la autoridad competente (judicial o forense) y se coordina
a través de COMSIGENI. En esta fase se definen las ventanas operativas para evitar cruces con perfiles
preexistentes y se asignan responsabilidades a los nodos SDIS y LDIS. Ademas, se establece una
nomenclatura comun para los identificadores que permita diferenciar los perfiles vinculados a la
catastrofe.

- Roles identificados: Autoridad judicial, COMSIGENI, administrador SDIS, responsables de LDIS,
Policia Cientifica.

- Procesos a realizar: Plan de activacion, calendario de ventanas, definicion de cabeceras en
identificadores.

Fase 2: Recogida vy registro (AM/PM)

Se procede a la captura de muestras ante mortem (familiares y muestras de referencia - DRS) y post
mortem (cadaveres y restos humanos). Cada muestra se etiqueta con un identificador tnico y se registran
los metadatos minimos (institucion, categoria, sexo, técnicas disponibles). Se garantiza la cadena de
custodia mediante listas de control y plantillas normalizadas.

- Roles identificados: Unidades de toma de muestras, responsables de custodia, responsables de los
LDIS.

- Procesos a realizar: Completar las plantillas AM/PM, listas de metadatos, checklist de custodia.

Fase 3: Procesamiento analitico

Los laboratorios forenses realizan la extraccion y amplificacion del ADN, obteniendo perfiles STR
autosoémicos y, cuando es necesario, analisis complementarios de Y-STR y ADNmt. Se aplican controles
de calidad y validacion antes de la importaciéon en CODIS mediante archivos XML.

- Roles identificados: Laboratorios forenses, responsables de calidad, COMSIGENI.

- Procesos a realizar: Uso de kits STR/Y-STR/ADNmt, control de calidad, generacion de ficheros
XML.

Fase 4: Busqueda y validacion (CODIS + PT)

Se configuran los arboles genealdgicos en el mdédulo PT (categorias MP y STN) y se fijan los
umbrales estadisticos. Las busquedas se ejecutan en el nodo nacional SDIS, generando rankings por
CPLR. Cada compatibilidad se valida cruzando resultados genéticos con metadatos biograficos y
forenses.

- Roles identificados: Administradores LDIS/SDIS, analistas CODIS, peritos.

- Procesos arealizar: Configuracion PT, ejecucion de busquedas, verificacion con YHRD y EMPOP,
analisis de logs.
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Fase 5: Comunicacién y cierre

Se emite el dictamen pericial y se comunica a la autoridad judicial. Posteriormente, se actualizan los
registros, se eliminan los perfiles temporales y se realiza una auditoria post-accion para extraer lecciones
aprendidas. Finalmente, se redacta un informe evaluativo para COMSIGENI y la Comision Técnica
Nacional.

- Roles identificados: Peritos, Secretaria/archivo, seguridad TI, COMSIGENI.
- Procesos a realizar: Plantillas de informe, almacenamiento seguro de vestigios, auditoria y reporte.

La siguiente matriz esquematiza los pasos a seguir en el proceso de identificacion de cadaveres en
el contexto de SVM en las cinco fases definidas:

Fase Descripcion Roles principales Procesos
1.Activacion - Activacion por autoridad - Autoridad - Plan de activacion.
competente. judicial/forense. _ Calendario de ventanas.
- Coordinaciéon COMSIGENI. - COMSIGENL ,
- Nomenclatura/cabecera comun de
- Definicion de ventanas - Admin SDIS. identificadores (p. €j., “IVA-24..”).
operativas. - Jefes LDIS.
- Asignacion de SDIS/LDIS - Policia Cientifica.
responsables.
2.Recogida y | - Captura de DRS y muestras - Unidades de toma de | - Plantillas AM/PM.
registro familiares. muestras. . .
- Lista de metadatos minimos.
(AM/PM) - Registro de metadatos - Cadena de custodia
mini%n os ' - Checklist de custodia.
' - Responsables LDIS.
- Etiquetado univoco.
- Control de custodia.
3.Procesamiento | - Extraccion/amplificacion y - Laboratorios forenses. | - Kits STR s/Y-STR/ADNmt;
analitico obtencion de perfiles STR. - Responsables de - Control de calidad y validacion.
- Complementarios Y-STR y calidad.
ADNmt segun parentesco y - COMSIGENI.
calidad de muestra.
4.Busqueda y | - Configuracion PT-MP/PT- - Admins LDIS/SDIS. - CODIS (PT, Representative
e R - Analisias CODIS, | SPeCimen)
- Fijacion de umbrales. . - YHRD.
- Peritos.
- Ejecucion en SDIS - EMPOP.
- Ranking por CPLR. - Logs.
- Verificacion cruzada con
metadatos.
5.Comunicacion | - Emision de dictamen pericial. | - Peritos. - Plantillas de informe.
y clerre - Comunicacion a autoridad. - Secretaria/archivo. - Almacén de vestigios.
- Actualizacion de registros. - Seguridad TI.
- Auditoria post-accion. - COMSIGENI.
- Lecciones aprendidas.

Tabla 6. Fases del protocolo nacional de identificacion de cadaveres en grandes catastrofes (elaboracion
propia).
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6.2 Analisis de la aportacion de valor generado por el protocolo disefiado

6.2.1 Modelo Gartner: base conceptual para la aportacion de valor en TIC

En la gestion estratégica de tecnologias de la informacion (TI), la medicion del valor generado por
una solucion tecnoldgica no debe limitarse a su funcionalidad técnica, sino que debe considerar su
impacto en la mision organizativa y en los objetivos estratégicos. El modelo Gartner de generacion de
valor (Run, Grow, Transform, Protect) constituye un marco conceptual ampliamente reconocido en la
direccion TIC, que permite evaluar como la tecnologia contribuye al rendimiento global de una
organizacion desde una perspectiva holistica. [46]

Este enfoque parte de una premisa fundamental: el valor no reside en lo que la tecnologia hace, sino
en lo que permite conseguir. Por ello, la evaluacion se centra en beneficios tangibles como continuidad
operativa, ampliacion de capacidades, transformacion metodoldgica y proteccion normativa, en lugar de
describir caracteristicas técnicas. Dicho modelo traslada el andlisis desde el dominio técnico hacia el
dominio del usuario y la mision institucional, donde realmente se mide el impacto de las TIC. [47]

Las cuatro dimensiones del modelo Gartner son:

Run (Operar): Garantizar la estabilidad y eficiencia de los servicios criticos, asegurando continuidad
y reduccion de errores en procesos esenciales.

Grow (Hacer crecer): Ampliar la capacidad del sistema para gestionar mas casos, mas datos y mas
relaciones, incrementando la cobertura técnica y la interoperabilidad.

Transform (Transformar): Redisefiar procesos mediante la adopcion de metodologias innovadoras
y protocolos reproducibles, habilitando capacidades antes inexistentes.

Protect (Proteger): Reforzar la seguridad, el cumplimiento normativo y la proteccion de datos
sensibles, integrando mecanismos de auditoria y trazabilidad.

Este marco conceptual es especialmente relevante en entornos criticos como la identificacion
genética en Sucesos con Victimas Multiples (SVM), donde la tecnologia no solo debe ser funcional, sino
también estratégica, contribuyendo a la eficiencia operativa, la calidad de las decisiones y la confianza
institucional.

6.2.2 Analisis del impacto del protocolo bajo el enfoque Gartner

La aportacion de valor del protocolo de actuacion disefiado y propuesto, basado en la integracion
del médulo PT con el software CODIS, puede interpretarse de manera rigurosa mediante el enfoque
Gartner de generacion de valor (Run, Grow, Transform, Protect), modelo ampliamente utilizado en la
direccion TIC para evaluar como la tecnologia contribuye al rendimiento global de una organizacion.
Este marco permite trasladar el anélisis desde el dominio técnico (propio de la genética forense y del
funcionamiento interno del software) hacia el dominio del usuario y de la mision, que es donde realmente
se mide el impacto de las TIC.

De este modo, el valor aportado por las TIC no se evalua describiendo qué hace la tecnologia
(infraestructura), sino qué permite conseguir; es decir, se ha de poner el foco en el valor para el usuario
y no en las caracteristicas técnicas, segin se ha analizado en la asignatura COM1 del Master DIRETIC.
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En este caso concreto: mas capacidad, mayor eficiencia, decisiones de mayor calidad y un nivel superior
de seguridad.

Asi, en el &mbito de los Sucesos con Victimas Multiples (SVM), este cambio conceptual resulta clave:
las instituciones responsables no necesitan conocer los detalles algoritmicos de P7, sino entender como
su uso estandarizado:

- mejora la tasa de identificacion,

- reduce falsos negativos,

- acorta los tiempos de respuesta y

- disminuye riesgos en la cadena de custodia.

Siguiendo esta logica, el modelo de Gartner permite clasificar la aportacion de CODIS+PT en cuatro
dimensiones complementarias:

1) Run (Operar):

- Teoricamente, lo que debe hacer la TI para mostrar valor es demostrar que las operaciones son
eficientes y estdn enfocadas en las prioridades correctas.

- Por tanto, en el ambito del TFM, implica garantizar que el servicio critico de identificacion
genética se ejecuta de forma continua, homogénea y sin errores entre SDIS y los LDIS. Desde el
punto de vista de valor, “operar” (soportar) equivale a asegurar estabilidad, disponibilidad y
eficiencia operativa, elementos fundamentales en situaciones del &mbito de actuacion que analiza
este TFM.

i1) Grow (Hacer crecer):

- Teodricamente la TI hace crecer el negocio cuando garantiza capacidad; es decir, permite a la
organizacion llegar mas lejos en lo que se hace.

- Por tanto, en el ambito del TFM, implica ampliar la capacidad del sistema para llegar a mas casos,
mas relaciones familiares y mas datos con fiabilidad estadistica, aumentar la cobertura técnica (STR,
Y-STR, ADNmf), mejorar la interoperabilidad entre instituciones y maximizar la proporcion de
perfiles que pueden ser vinculados de forma valida.

11) Transform (Transformar):

- Teoricamente, la TI puede transformar el negocio al permitir nuevas propuestas de valor para
nuevos segmentos de clientes (con nuevos productos y servicios). Esto sucede (Tema 2 de COM1)
cuando el director de TI esta alineado y por tanto conoce lo que busca la organizacion), consiguiendo
que materialicen nuevas decisiones estratégicas.

- Por tanto, en el ambito del TFM, implica redisefar el proceso de identificacion mediante la
adopcion de metodologias basadas en evidencia estadistica (LRs, JPLR, CPLR) y en un protocolo
nacional que permita decisiones reproducibles y auditables. Segin Gartner, la transformacion
ocurre cuando TT habilita nuevas capacidades que antes no eran posibles.

1v) Protect (Proteger):

- Tedricamente, la TI puede proteger reforzando la seguridad, el cumplimiento normativo y el
respeto a las garantias éticas.
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- Por tanto, en el ambito del TFM, en relaciébn a los datos genéticos, este cuadrante es
particularmente critico: auditoria, segregacion de funciones, anonimizacioén y control de perfiles
especiales no son tareas accesorias, sino un componente esencial del valor generado por TIC.

Por tanto, el uso de CODIS, su modulo PT'y el protocolo nacional disefiado en este TFM, permite
afirmar que la identificacion genética en SVM genera valor, alineado con la misioén publica de garantizar
identificaciones seguras, rapidas y robustas. Este enfoque trasciende la dimension técnica, pues la
tecnologia se convierte en un factor estratégico capaz de mejorar la toma de decisiones, aumentar la
eficiencia en los procesos y fortalecer la confianza institucional y ciudadana en situaciones de maxima
criticidad.

La siguiente matriz que resume la aportacion de valor de CODIS+PT dentro del “Protocolo Nacional
de Identificacion de Cadaveres en Grandes Catastrofes”:

Cuadrante Definicion de valor | Aplicacion en este | Ejemplos KPIs clave
TFM (CODIS + PT) | operativos
Run (Operar) Asegurar - Estandarizar - Busquedas PT-MP | - Disponibilidad SDIS/LDIS
continuidad del busquedas con PT- para 1° grado. (%).
servicio critico de MP y PT-STN. . . .
identificacion - Reasociacion de - Tiempo de glclo
Lo - Umbrales restos en HIGH. busqueda—dictamen.
genéticay la disti
coordinacion estadisticos. - Desarrollo de - % PT configurados sin
SDIS/LDIS. - Gestion de ventanas | ventanas operativas. | errores.
operativas.
- Representative
Specimen para
reasociacion.
- Control de
metadatos.
Grow (Expandir) | Ampliar cobertura, - Incorporar Y-STRy | - Identificacion de - Tasa de identificacion
alcance y tasa de ADNmt de forma hermanos, tios, valida.
identificaciones sistematica. abuelos. i
vélidas en SVM. 5 - Cobertura de técnicas.
- Aumentar n° de - Reduccion de _ % DRS verificadas
STRs. falsos negativos. ’
- Integrar DRS. - Ranking por
- Compartir datos CPLR.
entre instituciones.
- Usar PT-STN para
2° grado.
Transform Redisefiar proceso - De LOW por alelos | - Umbrales P7- - Reduccion de
(Transformar) con base estadistica | compatibles a PT por | MP/PT-STN. compatibilidades
(JPLR, LRs, CPLR) | evidencia estadistica adventicias.
y protocolo nacional - Dos PT cuando ..
DVI - Protocolo hay grados de - % decisiones por umbral.
’ COMSIGENI. parentesco .
distintos - Tiempo de
- Cuadro de mando y ’ formacién—competencia.
priorizacion basada - Trazabilidad y
en riesgo. aprendizaje del
simulacro.
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Protect
(Proteger)

- Cumplimiento
legal, ética y
seguridad

- Integridad de las

muestras y cadena
de custodia.

- Anonimizacion en
CODIS

- Segregacion de
funciones.

- Auditoria de
busquedas.

- Control de perfiles
especiales (IS/DRS);

- Trazabilidad de
PTy blsquedas

- Exclusion
automatica bajo
umbral.

- Control de
mismatches y
pérdidas alélicas.

- No
conformidades/auditorias.

- Incidentes de seguridad.

- % busquedas auditables.

Tabla 7. Aportacion de valor del “Protocolo Nacional de Identificacién de Cadaveres en Grandes Catastrofes
con el uso de perfiles genéticos en CODIS” (elaboracion propia).
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7 CONCLUSIONES Y LINEAS FUTURAS

7.1 Conclusiones

El presente trabajo ha abordado la identificacion genética en escenarios de grandes catastrofes desde
una perspectiva integral, combinando analisis tedrico, metodologico y operativo.

El marco teérico y normativo analizado confirma la relevancia de la genética forense como
herramienta esencial frente a las limitaciones de métodos tradicionales, destacando la importancia de la
infraestructura tecnolédgica y legal en Espafia, con especial atencion al sistema CODIS'y la Base de Datos
Nacional de ADN, que aseguran interoperabilidad y proteccion de datos.

Tras la evaluacion integral del ejercicio en el seno de COMSIGENI y el analisis detallado de los
resultados obtenidos, se han identificado aspectos clave que impactan directamente en la eficacia de los
procesos de identificacion genética en escenarios de grandes catastrofes. Estas conclusiones recogen
tanto los aprendizajes derivados de la aplicacion practica del modulo PT en CODIS como las
recomendaciones estratégicas para optimizar la interoperabilidad, la fiabilidad estadistica y la
estandarizacion de procedimientos.

El objetivo principal es consolidar un marco metodologico y operativo que sirva de referencia para
la confeccion del “Protocolo Nacional de Identificacion de Caddveres en Grandes Catdstrofes mediante
el uso de perfiles genéticos en CODIS”, garantizando la coordinacion interinstitucional y la alineacion
con estandares internacionales. Ademads, este protocolo aporta un valor estratégico medible en cuatro
dimensiones, segin el modelo Gartner (Run, Grow, Transform, Protect), convirtiendo la tecnologia en
un factor clave para mejorar la eficiencia operativa, reducir tiempos de respuesta y fortalecer la confianza
institucional y ciudadana en escenarios de maxima criticidad.

Las conclusiones que se presentan a continuacion abarcan un espectro amplio que va desde la
fundamentacion tedrica y normativa, pasando por la metodologia aplicada, hasta la definicion de
estrategias técnicas especificas y recomendaciones operativas, incluyendo lineas futuras de investigacion
orientadas a la mejora continua del sistema.
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i) Analisis de la metodologia aplicada al trabajo

La metodologia adoptada en este estudio se distingue por su cardcter mixto, integrando enfoques
cualitativos y cuantitativos para ofrecer una vision completa y rigurosa del objeto de analisis. El
componente cualitativo, sustentado en una revision exhaustiva de literatura especializada, aporta el
marco conceptual necesario para interpretar los resultados y garantizar coherencia con los estandares
internacionales. Este andlisis descriptivo, transversal y retrospectivo permite contextualizar la practica
investigativa y fundamentar las decisiones técnicas.

Por su parte, el enfoque cuantitativo se materializo mediante simulacros DVI en la Base de Datos
Nacional de ADN, incorporando perfiles ficticios en entornos reales para evaluar la funcionalidad del
modulo PT en CODIS. Este procedimiento incluyo la generacion automatizada de perfiles genéticos, la
aplicacion de técnicas STR, Y-STR y ADNmt, y la configuracion de arboles genealdgicos complejos,
validando la operatividad del sistema y detectando limitaciones criticas. La evidencia numérica obtenida
confirma la viabilidad del protocolo propuesto y refuerza la necesidad de ajustes orientados a optimizar
la precision y la interoperabilidad.

En conjunto, esta metodologia no solo garantiza la solidez tedrica y practica del estudio, sino que
también establece una base confiable para la implementacion de protocolos nacionales en escenarios de
identificacién masiva.

ii) Analisis marco tedrico y normativo

El estudio del estado del arte confirma la relevancia critica de la identificacion personal en escenarios
de grandes catastrofes, donde la genética forense se posiciona como herramienta insustituible frente a
las limitaciones de métodos tradicionales. La revision realizada no solo describe los sistemas genéticos
mas empleados (STR autosomicos, Y-STR y ADNmt), sino que analiza sus ventajas, limitaciones y la
necesidad de incorporar calculos estadisticos que aporten rigor y objetividad a las conclusiones
periciales.

Asimismo, se destaca la importancia de la infraestructura tecnologica y normativa en Espafia, con
especial énfasis en el sistema CODIS'y la estructura jerarquica de la Base de Datos Nacional de ADN,
que garantizan interoperabilidad institucional y proteccion de datos personales. Este marco teodrico y
legal constituye el soporte indispensable para el desarrollo metodoldgico y practico del trabajo,
asegurando que las propuestas se alineen con estandares internacionales y principios éticos.

En conjunto, este andlisis proporciona una base solida que integra ciencia, técnica y normativa,
permitiendo sustentar la viabilidad del protocolo propuesto y su aplicacion en contextos reales de
identificacion masiva.

iii) Analisis de la evolucion y mejoras en los procesos de identificacion

El anélisis realizado evidencia la necesidad critica de optimizar los procesos de identificacion
genética en contextos forenses y humanitarios, especialmente ante escenarios de grandes catéstrofes. Las
limitaciones del algoritmo tradicional de busqueda en LOW, que permiten la generacion de
compatibilidades fortuitas y baja eficacia en casuistica con familiares de segundo grado, ponen de
manifiesto la insuficiencia de los métodos previos utilizados en nuestro pais.
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La incorporacion del mdédulo PT en CODIS supone un avance sustancial, al integrar calculos
estadisticos robustos y técnicas complementarias (STR autosomicos, Y-STR y ADNmt), reduciendo falsos
positivos y ampliando las posibilidades de identificacion en casos complejos. No obstante, persiste la
necesidad de desarrollar protocolos técnicos especificos que aseguren la coordinacion interinstitucional
y la operatividad en situaciones de emergencia masiva.

Este contexto justifica plenamente la propuesta metodologica planteada en el presente trabajo,
consolidando la base para un sistema mas eficiente, seguro y alineado con estandares internacionales.

iv) Disefio del Protocolo Nacional de Identificacion de Caddveres en Grandes Catdstrofes

El disefo del Protocolo Nacional de Identificacion de Cadaveres en Grandes Catdstrofes constituye
un avance decisivo para garantizar una respuesta coordinada, rapida y trazable en escenarios de alta
complejidad. Basado en la integracion del modulo PT en CODIS y en el uso combinado de técnicas
genéticas (STR autosomicos, Y-STR y ADNmt), este marco operativo se adapta al contexto normativo
espanol y europeo, asegurando interoperabilidad entre instituciones y cumplimiento legal.

La estructura del protocolo en cinco fases (activacion, recogida y registro, procesamiento analitico,
busqueda y validacion, y comunicacion y cierre) permite estandarizar procedimientos, reducir errores y
optimizar recursos. Cada fase define roles, responsabilidades y procesos criticos, desde la activacion por
autoridad competente hasta la emision del dictamen pericial y la auditoria post-accion. Este enfoque
asegura:

- Eficacia en la identificacién, aumentando la tasa de casos resueltos y reduciendo tiempos de
respuesta.

- Eficiencia operativa, minimizando compatibilidades fortuitas y simplificando la gestion de datos.

- Seguridad y trazabilidad, mediante controles de calidad, gestion de metadatos y auditorias
sistematicas.

En conjunto, el protocolo no solo estandariza la actuacion en Sucesos con Victimas Multiples, sino
que también fortalece la confianza institucional y ciudadana, consolidando un modelo de referencia para
la identificacion genética en situaciones de emergencia masiva.

v) Analisis del valor estratégico generado por el protocolo

La evaluacion del protocolo disefiado, basado en la integracion del modulo PT con el software
CODIS, confirma que su aportacion de valor trasciende la dimension técnica y se alinea con el modelo
Gartner (Run, Grow, Transform, Protect), ampliamente utilizado en la gestion TIC. Este enfoque
permite interpretar el impacto del protocolo no solo en términos de funcionalidad, sino en relacién con
la mision publica y la eficiencia institucional en escenarios criticos.

En el cuadrante Run, el protocolo asegura continuidad operativa, estabilidad y coordinacion entre
niveles SDIS y LDIS, garantizando busquedas homogéneas y reduccion de errores. En Grow, amplia la
capacidad del sistema para gestionar mdas casos y relaciones familiares, incorporando técnicas
complementarias (STR, Y-STR, ADNmt) y mejorando la interoperabilidad entre instituciones. En
Transform, habilita un rediseio del proceso de identificacion basado en evidencia estadistica (LRs,
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JPLR, CPLR) y en un protocolo nacional reproducible y auditable, lo que supone un cambio sustancial
respecto a métodos previos. Finalmente, en Protect, refuerza la seguridad, el cumplimiento normativo y
la proteccion de datos, integrando auditoria, anonimizacion y control de perfiles especiales como
componentes esenciales del valor generado.

En conjunto, la adopcion de CODIS+PT y del protocolo nacional propuesto convierte la tecnologia
en un factor estratégico capaz de mejorar la toma de decisiones, reducir tiempos de respuesta, minimizar
riesgos y fortalecer la confianza institucional y ciudadana en situaciones de maxima criticidad. Este valor
integral consolida la propuesta como una herramienta indispensable para la gestion eficiente y segura de
Sucesos con Victimas Multiples.

vi) Establecimiento de factor diferenciador

En relacion con la configuracion de busquedas en CODIS para casuistica vinculada con grandes
catastrofes, en donde tendran que convivir los perfiles genéticos preexistentes de cadaveres, restos
humanos sin identificar y familiares buscadores, con los aportados en estos sucesos, se establece que es
necesario contar con un “factor comun” y “diferenciador” en el Codigo Identificador de los nuevos
perfiles introducidos en BD con motivo de una gran catastrofe, asi como para el posterior desarrollo de
los PT. Esto permita discriminar los perfiles genéticos previos almacenados en CODIS y facilitar el
desarrollo de las busquedas de forma exclusiva con los perfiles involucrados en esta céustica.

Por ello, todos los perfiles introducidos en relacion con estos sucesos deberan llevar una cabecera
“exclusiva” y que se diferenciard de todos los perfiles previos almacenados tanto en SDIS como en los
LDIS. De la misma forma, todos los PT desarrollados por cada LDIS deberan llevar la misma cabecera
“exclusiva”, para posteriormente completar el resto del PT con la informacion vinculada con el perfil
del familiar/es de las personas desaparecidas.

La raiz comun en el Identificador de CODIS e Identificador de PT, debe ser consensuado entre los
laboratorios participantes junto con el administrador del nivel estatal SDIS, pudiendo utilizar el nombre
clave que se asigne en el lugar del suceso (que forme parte del N° de LEVANTAMIENTO) o en caso
de ser muy largo, una sigla o acronimo de éste (el Identificador de CODIS admite un nimero maximo
de 24 caracteres sin espacios en blanco).

Ejemplo: Supongamos la tltima gran catastrofe cerrada en relacion con el incendio sucedido en el
edificio del barrio de Campanar en Valencia. Para este suceso se decidié utilizar “IVA” (Incendio
Valencia) como cabecera de todos los perfiles genéticos vinculados tanto con las victimas, como con los
familiares de referencia. De esta forma el Identificador de CODIS de un cadaver sin identificar
(Unidentified Person) quedaria: [IVA-24-01234-01-V y la de un familiar de referencia que ha denunciado
en Madrid la desaparicion de un familiar en relacion a ese incendio (Biological Father) quedaria: IVA-
24-43210-01-M. En la configuracion del Identificador de PT correspondiente a ese padre de referencia
quedaria: PT-IVA-24-43210-01-M.
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vii) Priorizacion de las muestras directas de referencia (DRS) en la identificacion genética

La mejor muestra de referencia para buscar e identificar a una persona desaparecida, es la Direct
Reference Sample (DRS o muestras atribuidas en vida). Estas se definen en la BD nacional de ADN
como:

- Missing Person (desaparecido): perfil genético obtenido de una muestra de referencia
“atribuible” a una persona desaparecida de la que no se tiene duda (muestra custodiada). Conviene
corroborar su compatibilidad con muestras indubitadas de familiares.

- Deduced Missing Person: perfil genético de una muestra “atribuible” a un desaparecido,
obtenida generalmente a partir de efectos personales del desaparecido (cepillo de dientes, maquinilla de
afeitar, etc.). Conviene corroborar su compatibilidad con muestras indubitadas de familiares.

Por ello, siempre que se presente una denuncia relacionada con la posible implicacion de una persona
como victima en un SVM, se instard al familiar buscador a que aporte alguna DRS de entre aquellas
posibles que se consideren mas adecuadas. Antes de su almacenamiento y siempre que sea posible, se
comprobard su validez mediante comparacion con las muestras de referencia de familiares
(especialmente padre o madre, hijo/a, hijos/as y, en tltimo caso si existen técnicas alternativas de analisis
con Y-STR’s o ADNmt, hermano/a, hermanos/as). En el caso de que la comprobacion confirme la DRS,
no sera necesario almacenar en CODIS los perfiles de los familiares y no se creara el correspondiente
PT (no obstante, es algo opcional y quedard a criterio de los LDIS involucrados).

Las DRS podra buscarse directamente contra los cadaveres que estén relacionados con el SVM en
HIGH.

viii) Aseguramiento de perfiles de cadaveres o restos humanos

En relacion con los cadaveres o restos humanos sin identificar incluidos en la BD nacional de ADN,
estos se definen como:

- Unidentified Person: perfil genético obtenido de cualquier cadaver no identificado, siempre y
cuando se tenga la absoluta certeza de que se corresponde con un cuerpo completo.

- Unidentified Human Remain: perfil genético obtenido de cualquier resto cadavérico humano
incompleto.

Los laboratorios se deberan asegurar que los perfiles correspondientes a los cadaveres sin identificar
introducidos en CODIS bajo las anteriores Categorias de Perfiles, cuentan con todas las técnicas de
analisis que se consideren oportunas para la correcta identificacion (STR’s autosomicos, Y-STR's y
ADNmt) y que han sido importados correctamente por el software. Para ello, se debera consultar cada
perfil introducido en CODIS y confirmar la correcta importacion de todas las técnicas. La no asignacion
de técnicas complementarias al ADN autosémico en alguna casuistica puede dar lugar a falsos negativos
por no haberse realizado convenientemente las busquedas con todas las técnicas auxiliares. Resulta
especialmente relevante cuando tnicamente se cuentan con familiares de referencia que forman parte
del PT a partir de segundo grado.

Sera también relevante, que los laboratorios comprueben la correcta asignacion alélica de los
marcadores a introducir en CODIS, especialmente cuando los restos cadavéricos hayan estado sometidos
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a condiciones extremas que supongan su posible degradacion/destruccion del ADN (incendios,
explosiones, productos quimicos, etc.)

Cuando, después de desarrollar las busquedas oportunas, no se obtengan resultados positivos con
algiin/os cadaveres y se tenga constancia de que se trata de restos cadavéricos (Unidentified Human
Remain), sera oportuno realizar biisquedas en HIGH entre todos los cadaveres, permitiendo alguno/s
miss match (discrepancia en la coincidencia de alelos). Incluso se puede plantear la configuracion de un
PT en STN con los propios perfiles de los cadaveres, simulando la busqueda de un hermano/a para
confirmar que no se tratan de restos cadavéricos con pérdidas alélicas (desaparicion de un alelo real
correspondiente a un STR s de perfil genético, motivado por problemas de andlisis y amplificacion con
muestras genéticas degradadas).

Otra opcidon que deben valorar los laboratorios genéticos en sucesos donde se hayan generado
fragmentacion de cuerpos, consiste en realizar, inicialmente, una biisqueda en HIGH para reasociar los
posibles restos cadavéricos y crear una muestra representativa en CODIS (Representative Specimen) que
permita su vinculacion de todos los perfiles correspondientes al mismo cadaver para facilitar la
valoracion de las compatibilidades en siguientes busquedas.

En algunas situaciones, los metadatos correspondientes a los cadaveres pueden ayudar a tomar la
decision de confirmar o rechazar una compatibilidad ofertada por la BD, especialmente en catastrofes
cerradas. Por tanto, es de interés realizar la incorporacion de los metadatos correspondientes a los
Unidentified Person y que son obtenidos durante el examen/autopsia, e introducidos junto con el perfil
genético. Estos incluyen: Sexo, grupo étnico, rango de edad, altura, comentarios, anomalias fisicas,
cicatrices/marcas/tatuajes, fecha de hallazgo, lugar de hallazgo, provincia de hallazgo y localidad de
hallazgo.

ix) Posibles situaciones familiares anémalas

En el desarrollo de los PT'y correspondientes biisquedas en CODIS, es necesario tener presente que
existe alguna posibilidad de que los familiares de referencia no tengan relacion genética con la persona
buscada. Muy especialmente en el caso de varones que desconocen que no son los padres biologicos, e
hijos/as que no siempre comparten el mismo padre. Ante este tipo de situaciones y siempre que hayamos
obtenido resultados negativos en BD con las busquedas en primer grado (MP), sera oportuno desarrollar
nuevos PT teniendo en cuenta todas las posibilidades. Lo mas habitual es prescindir del padre y
configurar el PT en la Categoria MP unicamente con la madre.

CODIS tiene importantes limitaciones con las busquedas desarrolladas a partir de segundo grado
utilizando exclusivamente S7R’s autosdmicos, por lo que sera primordial contar con los andlisis
complementarios auxiliares de los familiares de referencia en funcion de la relacion de parentesco y a
que familiar/es esté buscando (Y-STR’s y ADNmt). Esto permitird aumentar las posibilidades de
establecer compatibilidades mediante la coincidencia de las técnicas alternativas y que son de vital
importancia en casuistica de identificacion de personas emparentadas a partir de segundo grado.

x) Aplicacion practica y evolucion del protocolo nacional

Finalizado, revisado y consensuado por todos los miembros de COMSIGENI, desde Ia
administracion nacional de la BD de ADN se remitid el 7 de marzo de 2023, el documento titulado
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“Protocolo Nacional de Identificacion de Cadaveres en Grandes Catastrofes mediante el uso de perfiles

genéticos en CODIS” a la Comision Técnica Nacional de Sucesos con Victimas Multiples, para su
integracion en los manuales de referencia incorporados a la rutina de trabajo. También para su futura
utilizacion por todas las instituciones involucradas a nivel nacional en dar respuesta a identificaciones
genéticas de cadaveres generados en este tipo de casuistica.

Durante el afo 2024, con motivo del fatal incendio sucedi6 en un edificio del barrio de Campanar
en Valencia y en el que fallecian 10 personas, la Policia Nacional, (en concreto el Grupo CODIS de la
Unidad Central de Analisis Cientificos con ORI ESSP28048), utilizdé por primera vez el referido
Protocolo para desarrollar la configuracion de busquedas utilizando el Mddulo PT en este suceso,
consiguiendo identificar de manera eficiente y eficaz a todos los cadaveres involucrados.

Posteriormente, y con motivo de las lluvias torrenciales en la Comunidad Auténoma Valencia y de
Castilla la Mancha (DANA) en octubre de 2024, en el que fallecieron 226 personas, se empled por
primera vez el Protocolo a nivel nacional y coordinado por la administracion nacional de la BD de ADN,
habiéndose identificado hasta la fecha de finalizacion del presente trabajo 225 personas.

Se esta realizando un seguimiento sistematico de los resultados obtenidos tras la aplicacion del
“Protocolo Nacional de Identificacion de Caddaveres en Grandes Catastrofes mediante el uso de perfiles
genéticos en CODIS” en los distintos acontecimientos relacionados con SVM. El objetivo reside en
identificar posibles areas de mejora, evaluar la necesidad de modificar los umbrales estadisticos
establecidos y proponer reformas en el protocolo, con la finalidad de optimizar la eficacia y la eficiencia
en la identificacion genética de las personas implicadas.

7.2 Conclusion Especial: Estrategia avanzada para la configuracion de Pedigree
Trees

La configuracion de los PT es de vital importancia para ser eficaces en la gestion de busquedas
genéticas, y viene condicionada por el nimero de los cadaveres buscados, la relacion de parentesco entre
ellos y las técnicas genéticas disponibles. No es lo mismo que un P7 busque a un Unico familiar
desaparecido, a que se busquen a varios familiares desaparecidos y que estos lo hagan teniendo
relaciones de parentesco de primer o de mayor grado.

Como ocurre con los posibles metadatos a incluir correspondientes a los cadaveres, los datos
aportados por los familiares de referencia pueden ser importantes en la decision final de establecer o
rechazar una posible vinculacion genética de un cadaver a un PT, especialmente en catastrofes cerradas.
Es por ello de interés, valorar la posible inclusion de los siguientes metadatos en la configuracion del
PT: Sexo del desaparecido, Grupo étnico, fecha de nacimiento (edad), altura, anomalias fisicas,
cicatrices/marcas/tatuajes, fecha de ultimo contacto, lugar de ultimo contacto, localidad ultimo contacto
y comentarios adicionales.

A continuacion, se relacionan las mejores opciones de configuracion de un P7 en funcion de nimero
de cadaveres a buscar y la relacion de parentesco de los familiares buscadores:
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a) Cuando se busca identificar a un tnico cadaver

Para este tipo de casuistica, se debe seguir lo establecido en la rutina de trabajo de CODIS al utilizar
el Modulo PT implementado en Espafia y definido para las Categorias:

- MP: Pertenecen a este indice de PT las Categorias genéticas correspondientes a un solo familiar
de referencia, siempre que esté emparentado en primer grado, o varios familiares de referencia siempre
que al menos uno de ellos esté emparentado en primer grado.

- STN. Pertenecen a este indice de PT las Categorias genéticas correspondientes a uno o varios
familiares de referencia, siempre que estén emparentados en segundo o mayor grado.

Las condiciones de bisqueda de ambos indices son diferentes y su correcta aplicacion evitara que
se generen falsos negativos.

b) Cuando se buscan a varios cadaveres del mismo arbol genealdgico

No es habitual en la rutina de trabajo diario encontrar este tipo de casuistica, pero en catastrofes
abiertas o cerradas con multiples victimas, es bastante probable que varias personas desaparecidas
procedan del mismo arbol familiar. Para estos casos se debe seguir también lo establecido en la rutina
de trabajo de CODIS al utilizar el moédulo PT implementado en Espafia y definido utilizando las
anteriores Categorias MP y STN, pero teniendo presente las siguientes peculiaridades:

b.1) Cuando un familiar estd buscando a varias personas emparentadas en el mismo grado,
seguiremos la misma configuracion que en el apartado A.

Ejemplos:
- Hija que busca a sus dos progenitores (Categoria MP con los nodos de padre y madre
desconocidos).

- Abuelos que buscan a dos nietos (Categoria STN con los nodos de los dos nietos desconocidos).

- Mujer que busca a su hermana y a su sobrina (hija de esta anterior) (Categoria STN con los
nodos de su hermana y su sobrina como desconocidos).

b.2) Cuando un familiar estd buscando a varias personas emparentadas en diferente grado de
parentesco, es necesario configurar dos P7. Uno para la Categoria MP que permitird localizar a
familiares emparentados en primer grado y otro para STN para localizar a familiares emparentados en
segundo grado.

Existe otra opcion posible configurando directamente un tnico PT por STN, pues ofertara a todos
los posibles familiares si estos estan disponibles en la BD, aunque lo oportuno es configurar ambos PT
con las busquedas diferenciadas. Esto permitira mayor seguridad en las identificaciones al obtener unos
valores estadisticos mas altos en los candidatos ofertados por los diferentes parametros de busqueda
utilizados.

Ejemplos:

- Var6én que busca a sus progenitores y ademds a un hermano (configuracion en la Categoria MP
para buscar a los progenitores y configuracion de la Categoria STN para buscar al hermano).
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- Madre que busca a dos hijas y ademas a una hermana (configuracion en la Categoria MP para
buscar a las hijas y configuracion de la Categoria STN para buscar a la hermana).

- Madre/abuela que busca a una hija y a una nieta (configuracion de la Categoria MP para buscar
a su hija y configuracion la Categoria STN para buscar a su nieta).

b.3) Cuando varios familiares estén buscando a diferentes personas emparentadas en el mismo grado
de parentesco, seguiremos la misma configuracion que en el apartado A.

Ejemplos:
- Dos hijos que buscan a sus progenitores (configurar PT con la Categoria MP).
- Abuelos que buscan a dos nietos (configurar P7 con la Categoria STN).

- Abuelo y tia que buscan a dos nietos y sobrinos respectivamente (configurar P7 con la Categoria
STN).

b.4) Cuando varios familiares estén buscando a diferentes personas emparentadas en diferente grado,
seguiremos la misma configuraciéon que en el apartado A, pero teniendo en cuenta los siguientes
aspectos.

Si al menos uno de los familiares de referencia esta emparentado en primer grado con alguna de las
personas buscadas, se realizara la configuracion de un PT por la Categoria MP para la persona
desaparecida de primer grado, y un nuevo PT por la Categoria STN para la persona desaparecida que no
sea en primer grado. En funcién de los resultados ofertados por la BD y confirmacion de identidades,
podra ser oportuna la creacion de nuevos PT incorporando como nodos conocidos a los cadaveres que
se consideren identificados plenamente.

Ejemplo:

- Hijo/sobrino e hija/sobrina que buscan a su padre y a su tio respectivamente (hermano del
padre). Se crearian dos PT, uno para buscar al padre (Categoria MP) y otro PT para buscar a su tio (PT
Categoria STN). En el caso de identificar al padre, este puede integrarse en el PT en la Categoria STN
como nodo conocido, para favorecer la buisqueda de su hermano.

Si ninguno de los familiares buscadores estd emparentado en primer grado con alguna de las
personas buscadas, se realizard la configuracion de un PT por la Categoria STN.

Ejemplo:
- Abuelo y tio que buscan a dos nietas/sobrinas respectivamente.
b.5) Cuando uno de los progenitores busca a su pareja y a hijo/s, hija/s comunes, CODIS no es capaz
de realizar la busqueda del tridngulo familiar, al tener como desconocidos al hijo/s, hija/s y a uno de los

progenitores, por lo que este ultimo no se estara buscando. Para desarrollar correctamente la busqueda
serd necesario proceder de la siguiente manera:

Configurar PT por la Categoria MP con el progenitor que busca a hijo/s, hija/s. Ofertados los
posibles candidatos y confirmada la relacién de parentesco con su descendiente/s, configurar un nuevo
PT en la Categoria MP integrado por la pareja e hijo/s, hija/s ya identificados para buscar al otro
progenitor.
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b.6) Cuando tenemos a uno o varios familiares de referencia y alguno/s no fueran idéneos para
encontrar a alguna/s de las personas desaparecidas, pero si para encontrar a otras, se omitira ese familiar
en la formacion del PT'y se utilizaran solo los familiares que puedan aportar coherencia a la busqueda
(incluir familiares no idoneos en el PT ralentiza enormemente las busquedas en CODIS y disminuye su
eficiencia). En funcion de los resultados ofertados por la BD y confirmacién de identidades, podra ser
oportuna la creacion de nuevos PT incorporando como nodos conocidos a los caddveres que se
consideren identificados plenamente (o al menos con alta probabilidad), junto con aquellos familiares
que, siendo inicialmente no idoneos ahora si lo sean.

Ejemplo:

- Un varén y una mujer que buscan a dos sobrinos nietos también mujer y varon, con los que
estan emparentados por via paterna. El sobrino-nieto puede compartir el haplotipo de CR-Y con su tio-
abuelo, pero la sobrina nieta dificilmente puede ser encontrada en la bisqueda al no ser portadora de
CR-Y. Ademas, la tia abuela aporta poco en la configuracion del PT puesto que por STR s autosdmicos
es imposible encontrar la compatibilidad al estar emparentados en cuarto grado. Por este motivo es
conveniente no integrar a la tia-abuela en la configuracion del PT por la Categoria STN, y que estara
unicamente conformado con el tio-abuelo que busca a ese sobrino nieto-varén. Una vez se obtenga al
sobrino-nieto como posible candidato por el haplotipo de CR-Y, sera oportuno configurar un nuevo PT
por la Categoria STN, y que incluya unicamente al sobrino-nieto identificado, lo que permitira aumentar
las posibilidades de encontrar a su hermana si ambos tienen analizado el ADNmit.

7.3 Lineas futuras de investigacion

A pesar de los avances logrados con el disefio y validacion del protocolo nacional, la identificacion
genética en escenarios de grandes catastrofes sigue enfrentando retos que requieren innovacioén y mejora
continua. Las lineas de investigacion que se proponen a continuacion buscan ampliar las capacidades
técnicas, reforzar la interoperabilidad internacional y optimizar la eficiencia operativa mediante el uso
de nuevas tecnologias y metodologias. Estas iniciativas no solo pretenden consolidar la fiabilidad del
sistema actual, sino también anticipar las necesidades futuras en contextos cada vez mas complejos y
exigentes.

i) Evaluacion de la incorporacion de inteligencia artificial y aprendizaje automatico

Se propone investigar como los algoritmos de IA pueden optimizar la configuracion de Pedigree
Trees, priorizar busquedas y reducir tiempos de respuesta en escenarios de grandes catastrofes. La 1A
permitiria automatizar la seleccion de parametros estadisticos (LR, CPLR) y mejorar la deteccion de
compatibilidades complejas, especialmente en casos con parentescos lejanos o muestras degradadas.
Ademas, se podrian desarrollar modelos predictivos para anticipar errores y proponer configuraciones
mas eficientes.

ii) Validacion del protocolo en catastrofes abiertas y multinacionales

Es necesario comprobar la eficacia del protocolo en contextos donde intervengan instituciones de
distintos paises, evaluando la interoperabilidad técnica, legal y operativa. Este analisis debe contemplar
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la armonizacion normativa, la gestion de datos transfronterizos y la integracion de sistemas
heterogéneos, garantizando la proteccion de datos y la trazabilidad en entornos internacionales.

iii) Profundizacion en la integracion de metadatos forenses y biograficos

Se plantea estudiar el impacto de incorporar metadatos (edad, sexo, caracteristicas fisicas, lugar de
hallazgo) en los procesos de busqueda y validacion. Esta linea busca determinar como la combinacion
de datos genéticos y contextuales puede reducir falsos positivos, mejorar la priorizacion de candidatos
y aportar mayor robustez a las decisiones periciales.

iv) Valoracion del uso sistematico de muestras directas (DRS)

Se propone analizar la eficacia del empleo prioritario de DRS (Direct Reference Samples) frente a
perfiles familiares en distintos escenarios, evaluando su influencia en la tasa de identificacion, la
reduccion de tiempos y la simplificacion de procesos. Este estudio permitiria definir protocolos mas
eficientes y minimizar la dependencia de familiares en situaciones criticas.

v) Revision y ajuste dinimico de umbrales estadisticos

Es necesario investigar la posibilidad de aplicar umbrales adaptativos (LR, JPLR, CPLR) en funcién
de la calidad de las muestras y la complejidad del parentesco. Esta linea busca desarrollar modelos
flexibles que permitan ajustar los criterios de identificacién en tiempo real, evitando tanto falsos
positivos como falsos negativos.

vi) Desarrollo de sistemas de auditoria automatizada y trazabilidad digital

Se plantea la creacion de herramientas que permitan auditar automaticamente las busquedas y
configuraciones realizadas en CODIS, reforzando el cumplimiento normativo y la seguridad en el
manejo de datos genéticos sensibles. Esto incluiria la generacion de registros inalterables y la
implementacion de mecanismos de control basados en blockchain o tecnologias equivalentes.

vii) Estudio comparativo del impacto del protocolo en catastrofes cerradas vs abiertas

Analizar como varia la eficacia y la operatividad del protocolo nacional en dos escenarios
diferenciados: catastrofes cerradas, donde el numero de victimas esta delimitado y las relaciones
familiares son mas faciles de establecer; frente a catastrofes abiertas, caracterizadas por incertidumbre
en el nimero de afectados, dispersion geografica y mayor complejidad en la recoleccion de datos.

El estudio deberia abordar aspectos como: Tiempos de respuesta y tasa de identificacion en cada
tipo de suceso; impacto en la configuracion de Pedigree Trees, considerando la disponibilidad y calidad
de muestras (DRS vs familiares); gestion de metadatos y trazabilidad, evaluando si las estrategias
actuales son suficientes en escenarios abiertos con multiples jurisdicciones; carga operativa y recursos
necesarios, identificando si el protocolo requiere adaptaciones para optimizar la eficiencia en contextos
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con alta dispersion de victimas y riesgo de compatibilidades adventicias y falsos negativos, comparando
la incidencia en ambos escenarios y proponiendo ajustes en umbrales estadisticos.

El objetivo final seria definir adaptaciones especificas del protocolo para cada contexto,
garantizando que las estrategias aplicadas en catastrofes cerradas (mdas controladas) y abiertas (mas
dinamicas y complejas) maximicen la eficacia, reduzcan errores y optimicen el uso de recursos humanos
y tecnoldgicos.

Esta linea busca identificar diferencias operativas y resultados entre ambos escenarios, proponiendo
adaptaciones especificas para cada contexto. El andlisis permitird optimizar recursos y definir estrategias
diferenciadas segun el tipo de suceso.
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GENETICA NACIONAL

ANEXO I: LISTADOS DE HOJAS EXCEL CON DATOS ANTE-MORTEN

Este primer anexo tiene como objetivo presentar los listados de hojas Excel remitidos a cada una de las instituciones con los datos correspondientes
a los familiares buscadores (informacidn ante-morten), para llevar a cabo las configuraciones adecuadas de los Pedigree Tree.

Instituciéon ‘ Spec ID Specimen Category | Y-STR ‘ MITO ‘ Familiares ‘ Sexo
cnp DVI-10-MB2/3 Biological Mother no si Hannah Badger Femenino
Hannah Badger (separada) busca a su hija Anna Abbot
cnp DVI-7-4-370/625 Biological Mother no si Kara Baker Femenino
Kara Baker busca a su hija Sara Baker
cnp DVI-41-FB2/4 Biological Father no no Miki Izanami Masculino
Miki Izanami busca a dos hijos, Saki y Abe Izanami
cnp DVI-39-GU1 Paternal Relative si no Olaf Berglund Masculino
Olaf Berglund busca a su sobrina politica Irene Berglund y al hijo de esta Kent Berglund (sobrino nieto)
cnp DVI-11-8-350/932 Biological Child / Biological Sibling no si Matthew Lynde Masculino
Matthew Lynde busca a sus padres Gilbert y Anne Lynde, y hermano Westley Lynde
cnp DVI-31-MB2/3/4FS1 Biological Mother / Biological Sibling no si Edie Valade Femenino
Edie Valade busca a dos hijas Susan Valade y Bree Cherry (hermanastras), y a su hermana Gabrielle Wisteria
cnp DVI-34-BD1/2FS4HS3 Biological Child no si Mira Dion Femenino
cnp DVI-34-FS3BS1HS4 Biological Child no si Ziggy Bogdan Masculino
Mira Dion y Ziggy Bogdan (hermanastros) buscan a su madre Jenica Dion
cnp DVI-9-GM1 Paternal Relative no no Beata Grolsch Femenino
cnp DVI-9-GF1 Paternal Relative si no Lars Grolsch Masculino
Beata Grolsch y Lars Grolsch buscan a su nieto (paterno) Bojrn Grolsh
cnp DVI-18-AU1 Maternal Relative no si Dana Fischer Femenino
cnp DVI-18-GM1 Maternal Relative no si Jocelyn Fischer Femenino
Dana Fischer y Jocelyn Fischer, buscan a su sobrino y nieto (materno) respectivamente Philipe Kronenburg
cnp DVI-51-FS1 Biological Sibling si no Doug Mackenzie ~ Masculino
Doug Mackenzie busca su hermano Bob Mackenzie
cnp DVI-49-FB1 Biological Father no no Levar Mellencamp  Masculino
cnp DVI-49-FS1 Biological Sibling no no Liberty Mellencamp Femenino
Levar Mellencamp y Liberty Mellencamp buscan a su hija y hermana respectivamente Sienna Mellencamp
cnp DVI-30-AU1 Maternal Relative no si Natalie O'Haras Femenino
Natalie O’Haras busca a su sobrina (materna) Agneis Murphy
cnp DVI-2-3-160/140 Maternal Relative no si Emily Sherman Femenino
Emily Sherman busca a su hija Loreila Stars y nieta Rory Stars
cnp DVI-16-11-580/1415 Paternal Relative si no Roland Sleeman Masculino

Roland Sleeman busca a su nieto (paterno) Blake Sleeman

Figura 16. Hoja Excel remitida a Policia Nacional con la informacién vinculada a los datos ante mortem de
los familiares de referencia. La misma informacién remitida a Guardia Civil en el ejercicio duplicado DVI-II

(elaboracién propia).
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Institucion SpecID Specimen Category ‘ Y-STR ‘ MITO ‘ Familiares Sexo

ert DVI-28-FB1/4GF3/6 Biological Father si no Gordon Lemons Masculino
Gordon Lemons busca a su hijo Lance Lemons

ert DVI-41-FB1/3 Biological Father no no Harold Beal Masculino

Harold Beal busca sus hijo Ryan Beal y a su hija Marie Beal
ert DVI-17-1-610/1480 Biological Mother no si Anvya Slayer Femenino
Anya Slayer busca a sus hijas Sarah y Willow Slayer y a su hijo Xander Slayer
ert DVI-27-BD1 Biological Child no no  Winona Boddington Femenino
Winona Boddington busca a su padre Ruben Boddington
ert DVI-11-FB1/2 Biological Father no no Neil Brown Masculino
ert DVI-11-MB1/2AU3/4 Biological Mother no no Tamara Brown Femenino
Neil y Tamara Brown, buscan a sus hijas Vicky y Denise Brown
ert DVI-7-MB1/2/3 Biological Mother no no Allison Craussen Femenino
ert DVI-7-FB1/2/3 Biological Father no no Gary Craussen Masculino
Allison y Gary Craussen buscan a sus hijas Danielle y Jessica Craussen y a su hijo Adrew Craussen
ert DVI-26-MB3 Biological Mother / Spose no no Mary Eaton Femenino
Mary Eaton busca a su marido Anthony Eaton y a su hijo Paul Eaton

ert DVI-42-FS2C0O3 Biological Sibling no si Arthur Teal Masculino
Arthur Teal, busca a su hermana Natasha Teal

ert DVI-3-BD1 Biological Child no no Marique Moretti  Femenino

Marique Moretti busca a su madre Angela Moretti
ert DVI-35-FB2 Biological Father no no Eli Peyton Masculino
ert DVI-35-MB2AU1 Biological Mother no no Oxana Peyton Femenino
Eli Peyton y Oxana Peyton buscan a su hijo Nick Peyton
ert DVI-35-MB1 Biological Mother no no Silken Moss Femenino
Silken Moss busca a su hijo Brody Moss
ert DVI-21-FB1 Biological Father si no Jhon Coventry Masculino
John Coventry busca a su hijo Will Coventry

ert DVI-21-FB2 Biological Father si no Daniel Ogilvie Masculino

ert DVI-21-MB2 Biological Mother no no Jack Ogilvie Femenino
Daniel y Jill Ogilvie buscan a su hijo Jack Ogilvie

ert DVI-18-4-605/1550 Biological Mother no si Isabelle Zambon Femenino

ert DVI-16-FB3/4 Biological Father no no Samy Rousse Masculino

Samy Rousse e Isabelle Zambon (separados) buscan a sus hijos Fred Rousse y Stephane Rousse

Figura 17. Hoja Excel remitida a Ertzaintza con la informacion vinculada a los datos ante mortem de los familiares de referencia. La
misma informacion remitida a Policia Foral en el ejercicio duplicado DVI-II (elaboracion propia).
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Institucion Spec ID Specimen Category ‘ Y-STR ‘ MITO ‘ Familiares Sexo |

mossos DVI-58-FB1 Biological Father no no Damien Aimson Masculino
Damien Aimson busca a su hija Carrie Aimson

mossos DVI-20-6-479/1718 Biological Father si no Duncan Bate Masculino

mossos DVI-45-MB2 Biological Mother no no Bianca Bate Femenino

Duncan Bate y Bianca Bate buscan a su hijo Grergory Bate
mossos DVI-17-GU1/2 Paternal Relative si no Val Beatnik Masculino
Val Beatnik busca a dos sobrinos nietos (paternos), River Beatnik (varén) y Summer Beatnik (mujer)
mossos DVI-33-FB6/7/8 Biological Father no no Kevin Gables Masculino
Kevin Gables busca a su mujer Marilla Blithe (separados) y tres hijas Ruby, Diana y Josie Gables
mossos DVI-19-9-640/1644 Biological Mother no no Tabitha Booth Femenino
mossos DVI-17-11-562/1508 Biological Sibling no no Liv Booth Femenino
Tabitha Booth y Liv Booth, buscan a su hijo y hermano Wayne Booth
mossos DVI-36-AU1FS2 Maternal Relative no si Lola Coleman Femenino
mossos DVI-36-MB2GM1 Maternal Relative no si Heidi Coleman Femenino
Lola Coleman y Heidi Coleman buscan a su sobrina y nieta (materna) Chloe Samsung
mossos DVI-12-BD1FS2 Biological Sibling no si Carly Guinness Femenino
Carly Guinness busca a su hermana Cyrintha Guinness

mossos DVI-42-FS3C0O2 Biological Sibling no si lke Ragina Masculino
lke Ragina, busca a su hermana Lynn Ragina

mossos DVI-DVI-FS1/3AU Biological Sibling no si Bonnie Marsden Femenino

Bonnie Marsden busca a su hermano Zachary Marsden y sobrino Maxwell Marsden
mossos DVI-38-FS1HS2 Biological Sibling no si Cordelia McCulloch  Femenino
Cordelia MacCulloch busca a su hermana Dallas McCulloch
mossos DVI-25-GD1/2 Maternal Relative no si Iris Wellington Femenino
Iris Wellington busca a sus abuelos (maternos), Violet y Joseph Montgomery

mossos DVI-1-FB1 Biological Father no no Jonas Muller Masculino
Jonas Muller, busca a su hija Johanna Muller

mossos DVI-4-MB1 Biological Mother / Spose no no Paula Powell Femenino

mossos DVI-4-BD251 Biological Child / BS no no Kelly Powell Femenino

Paula Powell busca a su hijo Clay Powell y marido Simon Powell. Kelly Powell a su padre/hermano

Figura 18. Hoja Excel remitida a Mossos con la informacién vinculada a los datos ante mortem de los familiares de referencia. La
misma informacién es remitida a Toxicologia en el ejercicio duplicado DVI-II (elaboracién propia).
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ANEXO II: LISTADOS DE HOJAS EXCEL CON DATOS POST-MORTEN

Este segundo anexo tiene como objetivo presentar los listados de hojas Excel remitidos a cada una de las instituciones con los datos correspondientes
a los cadaveres aparecidos en la catastrofe (informacion post-morten), para llevar a cabo las configuraciones adecuadas de los Pedigree Tree.

Institucion ‘ SpecID | Specimen Category |Y'5TR ‘ M'T0| Sexo Institucién ‘ Spec ID ‘ Specimen Category |Y-STR ‘ MiTO{ Sexo |
cnp DVI-14-8-370/1255  Unidentified Person  no  no  Femenino cnp DVI-18-11-635/1595  Unidentified Person  no  si  Masculino
np DVI-1-3-182/65 Unidentified Person L 5. | kemenino cnp DVI-10-8p-390/895 Unidentified Person no no Masculino

g = = 5 > Desmembrado
cnp DVI-3-3-238/200 Unidentified Person si si Masculino - — -
cnp DVI-11-1p-380/935 Unidentified Person no no Masculino
cnp DVI-17-6-605/1472 Unidentified Person = no si  Femenino Desmembrado
cnp DVI-17-7p-612/1472  Unidentified Person  no si  Masculino
Desmembrado
cnp DVI-10-7-370/875 Unidentified Person no si Femenino
cnp DVI-11-10-328/902 Unidentified Person no si  Femenino
cnp DVI-4-4-255/335 Unidentified Person = no no  Masculino
cnp DVI-20-7p-524/1729 = Unidentified Person  no no Masculino
Desmembrado
cnp DVI-20-8p-612/1725 = Unidentified Person  no no Masculino
Desmembrado
cnp DVI-11-2-400/930 Unidentified Person = no no  Femenino
cnp DVI-13-4-515/1130 Unidentified Person  no no  Femenino
cnp DVI-13-7-490/1082 Unidentified Person  no no  Femenino
cnp DVI-8-2-390/715 Unidentified Person no no Masculino
cnp DVI-3-13-212/204 Unidentified Person = no si  Femenino
cnp DVI-10-9-460/860 Unidentified Person si si  Masculino
cnp DVI-5-1-328/370 Unidentified Person no si Femenino
cnp DVI-12-10-499/1055 Unidentified Person no no Masculino
cnp DVI-15-9p-454/1335  Unidentified Person si no  Masculino
Desmembrado
cnp DVI-15-4-455/1340 Unidentified Person si no  Masculino
cnp DVI-3-5-165/190 Unidentified Person si no Masculino

Figura 19. Hoja Excel remitida a Policia Nacional vinculada con los datos post mortem. La misma informacion es remitida a
Guardia Civil en el ejercicio duplicado DVI-II (elaboracion propia).
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Institucion | Spec ID ‘ Specimen Category ‘Y-STR ‘_MITOJ Sexo
ert DVI-11-3p-385/925 Unidentified Person no no  Masculino
Desmembrado
ert DVI-2-7-170/141 Unidentified Person no si Femenino

Institucion SpecID | Specimen Category ‘.V»STR ‘ MITO | Sexo
ert DVI-9-7-416/750 Unidentified Person no si Femenino
ert DVI-7-9-375/605 Unidentified Person  no si Femenino
ert DVI-19-6-483/1649 Unidentified Person si no Masculino
ert DVI-18-9-582/1610 Unidentified Person no no Masculino
ert DVI-18-12-626/1584  Unidentified Person no no Masculino
ert DVI-2-9-190/105 Unidentified Person si si Masculino
ert DVI-3-4-230/210 Unidentified Person no si Femenino
ert DVI-10-5-365/870 Unidentified Person no si Femenino
ert DVI-10-4-330/890 Unidentified Person no si Femenino
ert DVI-11-4-355/958 Unidentified Person no no Masculino
ert DVI-19-10p-636/1654 = Unidentified Person no no Masculino
ert DVI-7-10-325/565 Unidentified Person  no si  Femenino
ert DVI-5-9-250/435 Unidentified Person no si Femenino
ert DVI-16-3-405/1375 Unidentified Person no si Femenino
ert DVI-12-1-490/1075 Unidentified Person no si Femenino
ert DVI-5-6-250/385 Unidentified Person si no Masculino
ert DVI-11-12-372/901 Unidentified Person si no Masculino
ert DVI-10-10-463/858 Unidentified Person si no Masculino
ert DVI-4-11-100/348 Unidentified Person no si Femenino
ert DVI-4-2-325/295 Unidentified Person no no Masculino
ert DVI-6-5-345/481 Unidentified Person no no Femenino
ert DVI-3-8-155/195 Unidentified Person si no Masculino

Figura 20. Hoja Excel remitida a Ertzaintza vinculada con los datos post mortem. La misma informacion es remitida a Policia Foral
en el ejercicio duplicado DVI-II (elaboracion propia).
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Institucién Spec ID ‘ Specimen Category ‘V-STR ‘ MITO‘ Sexo
mossos DVI-4-5-310/360 Unidentified Person si si  Masculino
mossos DVI-18-10-622/1566  Unidentified Person no no Masculino
mossos DVI-18-8-585/1605 Unidentified Person no no Femenino
mossos DVI-17-5-605/1480 Unidentified Person no si Femenino
mossos DVI-17-9p-609/1468  Unidentified Person no si  Masculino

Desmembrado
mMossos DVI-11-6-360/970 Unidentified Person  no si  Femenino
mossos DVI-11-9-330/933 Unidentified Person no si  Masculino
mossos DVI-11-5-395/925 Unidentified Person no no Femenino
mossos DVI-7-12-340/580 Unidentified Person no si Femenino
mossos DVI-7-11-350/580 Unidentified Person no si Femenino
mossos DVI-13-5-512/1140 Unidentified Person no no Masculino
mossos DVI-9-1-388/735 Unidentified Person no no Masculino
mossos DVI-5-4-260/405 Unidentified Person no si  Masculino
mossos DVI-3-11-212/199 Unidentified Person no si  Femenino
mossos DVI-8-10p-355/662 Unidentified Person no no Femenino
Desmembrado
mossos DVI-8-9p-358/660 Unidentified Person no no Femenino
Desmembrado
mossos DVI-4-3-215/350 Unidentified Person no no Femenino
mossos DVI-12-11-512/1055 Unidentified Person no no Masculino
mossos DVI-12-7-500/1060 Unidentified Person  no si  Femenino
mossos DVI-15-1p-449/1330  Unidentified Person si no Masculino
Desmembrado
mossos DVI-18-1-620/1580 Unidentified Person no si  Masculino
mossos DVI-2-10-155/145 Unidentified Person no si  Femenino

Institucion
mossos

Spec ID
DVI-16-12-598/1404

| Specimen Category I Y-STR | MITO ‘

Unidentified Person

si

no

Sexo
Maculino

ejercicio duplicado DVI-II (elaboracion propia).
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CATASTROFES UTILIZANDO LA BASE DE DATOS GENETICA NACIONAL

ANEXO III: CONFECCION DE PT Y RESULTADOS

1. Anotaciones

Debido al software utilizado en desarrollo de los perfiles ficticios (Pedigree Generator) y que
cuentan con un maximo de 13 STR s, en algunos supuestos no se consigue un umbral minimo necesario
para considerar la identificacion probada segin las recomendaciones internacionales. No obstante,
teniendo en cuenta que se trata de una catdstrofe cerrada y que en una situacion real el nimero de
marcadores seria muy superior, para el ejercicio se considera como valido (ID Confirmed) el mayor de
los resultados estadisticos obtenidos en los candidatos ofertados por CODIS.

Es esencial comprobar con relacion a los familiares buscadores segin la confeccion del PT y el
parentesco de busqueda, que estos cuentan con todas las técnicas de andlisis oportunas (STR's
Autosomicos, Haplotipo del CR-Y'y ADNmt). En algun perfil del ejercicio de manera “no accidental”,
se habia omitido la inclusion de alguna técnica necesaria, lo que suponia que la BD no mostrara los
candidatos oportunos.

Cuando un mismo familiar busca a diferentes caddveres con distintos grados de parentesco, es
importante desarrollar diferentes PT por Categoria Missing Person (MP) o Categoria Single Typed Note
(STN), con la finalidad de que los resultados ofertados sean los oportunos y esperados.

En los cadaveres desmembrados simulando la existencia de muestras en mal estado, se habian
incluido pérdidas alélicas. Esto que supone que con algunos PT configurados no se oferten a los
cadaveres oportunos. El planteamiento para vincular esos caddveres consiste en lanzar biisquedas en
HIGH entre todos ellos, e incluso configurar un PT en STN con los propios perfiles de cadaveres
simulando la busqueda de un hermano, para de esta forma identificar aquellos perfiles que cuenten con
pérdidas alélicas.

En las siguientes paginas aparecen las siguientes figuras definidas para cada grupo familiar y que
son de elaboracion propia:

- La compatibilidad generada en CODIS en la busqueda utilizando el Modulo PT con los STR s
correspondientes a los perfiles implicados.

- El célculo estadistico reportado en el JPLR, mtDNA LR, Y-STR LR y el Combined LR, siempre
que las diferentes técnicas hayan sido analizadas en los perfiles evaluados y estas hayan superado los
umbrales establecidos.

- En caso de haberse generado alguna compatibilidad fortuita, se incluye el Cddigo del
Identificador del perfil sefialando en rojo junto con el valor estadistico reportado para todas las técnicas
evaluadas.
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2. Confeccion de PT y Resultados Esperados

Configurar un MP con la busqueda de una madre a su hija.

STR | mtDNA | Y-STR
T Candidate
locus A E;}S;Ii;g‘gsz" 2 ng}IJ-PgC-_Mls,r?so
Biological Mother Unidentified Person
3.16E404

»|D8S1179 | 10, 13 13, 14
021511 31, 322 29,322
075820 11, 12 i1
CSF1PO 10 8, 10
D351358 | 15, 18 17, 18
THO1 7 7,9
D135317 | 10, 13 10, 13
D165539 | 9,12 9,11
VIVA 15, 16 15, 19
TPOX 8, 11 8, 11
D18551 14, 19 14, 18
Amelogenin | X X
D55818 10, 12 7,12
FGA 19, 20 19

JFLR 7 | Agency ID Specimen ID Category Indexes miDMNA LR ¥-5TR LR Combined LR
3.16E+004 | ERTUPC DVI-I-8-7-416/750 Unidentified... | CADAVERE... 1.87E+003 5.8%E+007

2. Kara Baker busca a su hija Sara Baker (DVI-7-4-370/625 vs DVI-7-9-375/605)

Configurar un MP con la busqueda de una madre a su hija.

La BD oferta dos candidatos con un CPLR muy elevado, pero uno de ellos se descartaria por el sexo
del candidato (también presenta un marcador no compatible). Importante la evaluacion de los metadatos.

STR | mDNA| Y-5TR|
Target Candidate
ERTURC
lous & Esv;lig:;g}wszs DVI-7-9-375/605
Bicloaical Moth Unidentified Person
IoogIcal Mother 7.11E4+04
| DE51179 13, 14 12, 14
D21S11 | 32.2,34.2 30,32.2
D75820 8, 10 8
CSFIPO | 11, 14 10, 11
D351358 | 15, 16 15, 17
THO1 7.8 5,93
D13S317 | 8,9 3, 13
D16S539 | 11, 12 12, 13
VWA 14, 17 14, 17
TPOX 8 8
D18S51 | 14,17 16, 17
Amelogenin | X X
DsS818 | 7, 10 7,12
FGA 21, 24 19, 24
JPLR W {Agenq 1D Specdmen 1D Category Indexes | miDiMA LR | ¥-5TR LR Combined LR |
7.11E+004| ERTUPC DVI-1-7-9-375/605 :Unidentified... CADAVERE... |  2.74E+003] | 1.95E+008|

Combined LR
4,02E+04 2,7AEHD3 1,10E+08
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Configurar un MP con la busqueda de un padre a dos hijos.

STR  |mDNA | Y-STR |

Target ey Sy

locus & ggpl;é—:gzm DVI1-18-3-582/1610 | DVI-18-12-626/1584
Biological Father gnigérllgi;d Person g?igzrllgised Person

p|D8S1179 10,12 10, 14 12,13

D21511 | 29,32.2 32.2 29,32.2

D75820 B, 11 8, 13 11, 13

CSFIPO | 11,12 11, 12 10, 12

D351358 | 14, 15 14, 15 15

THO1 9.3 9,3 6,9.3

D135317 5, 10 9,12 9,11

D165538 | 11,12 11, 12 11

VWA 15, 18 15, 17 15, 16

TPOX 12 11, 12 8, 12

Di8551 | 17,22 13, 22 13, 22

Amelogenin | X, Y XX XY

D5s81E 7,12 12 7,12

FGA 19,27 19, 22 19,27

JPLR | Agency ID Spedmen ID Category Indexes mtDNA LR ¥-5TR LR Combined LR
2,13E+008 | ERTUPC DVI-I-18-12-626/1584 Unidentified... (CADAVERE... 2,13E+008
2,19E+007 | ERTUPC DVI-I-18-9-582/1610 Unidentified... | CADAVERE... 2,19E+007

En primer lugar, es necesario configurar un STN para que el tio pueda buscar a su sobrino nieto (hijo
de su sobrino), gracias a la informacion obtenida del haplotipo de CR-Y, puesto que la sobrina politica
no aporta ningun valor a la busqueda genética.

Una vez tenemos al sobrino nieto compatible, con ese cadaver (cambiando la Categoria del perfil a
Biological Child) configuramos un MP de un hijo que busca a su madre.

A) Busqueda STN

B) Busqueda MP

STR | mONA| v-5TR| STR | mDNA| -5TR|
Candidate Candidate
53;?;5 e ESNESTADO Target st
loass A DVI-3-3-233/200 locus 4 | DVIT-3-3-238/200-01 | pyr 1 24 530210
ESMESTADO e ESSP23043 :
Paternal Relative Unidentified Person s et Unidentified Person
8.62E+00 SELEEL 1.83E+08
¥|D8S1179 B, 12 12, 14 »DBS1179 | 12,14 13, 14
p21511  [312 3L2 D21511 312 31.2,34.2
D75820 10, 11 T D7s820 | 7,12 7t
CSFIPO | 12 10, 12 L RVR 10
D351358 | 15, 17 16 D351358 16 15,18
Pt 57 5, >11 THO1 9,13.3 7,11
0138317 | 10, 11 9,11 DLFESH7 4541 2
ST 5,11 D165539 9, 11 11, 12
VWA 15, 16 16, 17
VWA 15,19 15,16
TPOX 5,11 11
1POK L et D18551 17 16, 17
D18s51 | 17 17 .
Amelogenin X, Y X
Amelogenin = ¥, Y XY DEsE18 7 7
Danais Lkl 7. FGA 19,22 19,20
FGA 22,23 19,22
JPLR 7 | Agency ID Specimen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-5TR LR Combined LR
i 8.62E+000iESNESTADO |DVI-3-3-238/200 Unidentified... | CADAVERE... 2. 77E+003 2,35E+004
JPLR | Agency ID Specimen ID Category Indexes mitDMA LR Y-5TR LR Combined LR
1.83E+008 |ERTUPC DVI-I-3-4-230/210 |Unidentified... CADAVERE... 1.83E+008
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5. Matthew Lynde busca a sus padres Gilbert y Anne Lynde, y hermano Westley Lynde (DVI-
11-8-350/932 vs DVI-11-4-355/958 and DVI-11-6-360/970 and DVI-11-9-330/933)

La intencion inicial es la de configurar un MP con la biisqueda de los tres familiares cadaveres en el
mismo PT, pero ese planteamiento impide que la BD oferte al hermano biologico.

Por tanto, cuando tenemos a un familiar que esta buscando a varias personas emparentadas en
diferente grado, es necesario configurar dos P7. Uno para MP (que permitira localizar a ambos
progenitores - primer grado) y otro en STN para localizar al hermano (segundo grado).

, ,
A) Busqueda MP B) Busqueda STN
STR | mtDNA | YSTR | STR | mONA| Y-STR |
Target Conkdale Canklale xas: i S b
loms o |DVT-118-350032 |[FRTPE Jo5a SR jo70 lows 4 DVLTIL8350/932 byl g1-5-360/070 | DVI-11-9-330/933 | DVI--11-4-355/958
ES5P28043 Unidentified Person || Unidentified Person = Unidentified Person | Unidentified Person | Unidentified Persan
Biclogical Chid Biological Chid 2.57E+02 4,45E+08 2,426 +03
1BIE+12 1.99E+04
DES1178 | 10, 13 10, 14 5 D851173 | 10, 13 13 13, 14 10, 14
IO BT ) ) D21511 | 24.2,30 30, 31.2 242,30 24.2, 32
SNl T 5T &0 D75820 8, 10 8, 10 8, 10 7,10
R FENT) i o CSFIPO | 13,14 11, 13 10, 11 10, 14
necimes Tie o THT i D351358 | 16, 19 15 15, 16 15, 13
== 0 = = THO1 7,9.3 7 7,8 8,93
e Vs i 3 D135317 | 8,9, 10 3 9,14 8, 14
S o i D165538 | 11,14 11 11, 14 9,14
. T e T VWA 17, 20 17, 19 13, 20 20, 21
= = '12 3 '13 5 '12 TPOX 7,12 9,12 7,9 7,13
018'551 16 T 16 o 1;, 5 D18551 10.2, 17 17, 18 0.2, 17 10.2, 23
P I Y 5 v X . Amelogenin X, Y [ G X
Dssslgs g' T g i '12 o D55818 3,13 12, 13 3,13 3
2 d : » |FGA 25, 26,2 20, 25 20, 29
»F 25,26.2 26.2, 23 20, 25
JFLR % | Agency ID Spedmen ID Category Indexes miDMA LR ¥-STR LR Combined LR
1.83E+012 |ERTUPC DVI-I-11-4-355/958  |Unidentified. .. | CADAVERE... 1.83E+012
1.99E+004 | MOS505 DVI-I-11-6-3680/970  |Unidentified. .. | CADAVERE... 1. 20E+003 2.39E+007
JFLR W | Agency ID Specimen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-5TR. LR Combined LR
2.42E+003 | ERTUPC DVI-I-11-4-355/958 |Unidentified... CADAVERE... 2 42E+0039
4.49E+008 | MO5505 DVI-I-11-9-330/933  |Unidentified... CADAVERE... 1.20E+003 5.40E+011
2.87E+102 | MOS505 DVI-I-11-6-360/970  |Unidentified... CADAVERE... 1. 20E+003 3.45E+005

Otra opcidn es la de configurar directamente un unico PT por STN, pues la BD oferta todos los
familiares vinculados (y alguno mas que compatible de forma fortuita). Pero siguiendo lo establecido en
el manual de trabajo de COMSIGENI, es oportuno configurar ambos P7 con las busquedas
diferenciadas. Esto permitira mayor seguridad en las identificaciones al obtener unos valores estadisticos
mas altos. Se ofertan otros 4 candidatos por Mitocondrial que se descartarian.

Combined LR |

| candidatesUHR | JPIR

1,20E+03
1,20E+03

1,20E+03
1,20E+03
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6. Edie Valade busca a dos hijas Susan Valade y Bree Cherry (hermanastras), y a su hermana
Gabrielle Wisteria (DVI-31-MB2/3/4FS1 vs DVI-7-12-340/580 and DV1-7-11-350/580)

Al igual que caso anterior, la intencion inicial es la de configurar un MP con la bisqueda de los tres
familiares cadaveres en el mismo P7, y aunque en este caso la BD oferta también como candidata a la
hermana, el valor de CPLR es muy bajo como para confirmar la Identificacion.

Por tanto, cuando tenemos a un familiar que esta buscando a varias personas emparentadas en
diferente grado, es necesario configurar dos P7. Uno para MP (que permitira localizar a ambas hijas -
primer grado) y otro en STN para localizar a la hermana (segundo grado) y que permite obtener una
CPRL suficiente como para confirmar la identificacion.

A) Busqueda MP (oferta hermana, bajo CPLR) B) Busqueda STN
STR | mtDNA| ¥-STR | STR | mDNA| YSTR |
T Candidate Candidate Candidate Target Candidate
ERTUPC MOSS0S MOSS0S ERTUPC
lows A g:égigég'w 31951 | Byr17 10 325/565 | DVI17-12-340/580 | DVI17-11-350/580 lows & Egég;éj;ﬁmwm DVI-7-10-325/565
Biologi Unidentified Person | Unidentified Person | Unidentified Person el Unidentified Person
iological Mather sl et e Biological Mather L32E+06
DES1179 | 11,14 11, 14 11, 12 11, 13 DES1179 | 11,14 11, 14
D21511  30.2,31.2 30.2,31.2 31.2,34.2 30,30.2 D21511 | 30.2,31.2 302,312
D75820 | 12 12, 13 12 11, 12 078820 | 12 12, 13
CSFIPO | 10, 11 12 10 10, 12 CSFIPO | 10, 11 12
D351358 | 16 15, 16 15, 16 16, 17 D351358 | 16 15, 16
THO1 6,7 7.9 7 8,7 THO1 6,7 7.9
D138317 8,12 8, 12 8, 13 8, 11 D135317 | 8, 12 8, 12
D165538 | 12 11, 13 12 11, 12 D165538 | 12 11, 13
VWA 13, 19 13, 19 1, 1 17, 18 VWA 18, 19 13, 19
TPOX 8, 12 8, 12 8 10 9,12 TPOX 8, 12 8, 12
D185 14, 16 14, 17 14, 16 14, 15 DI8S51 | 14,15 14, 17
Amelogenin - X % % % Amelogenin - X js
D5s818 11 7,11 g, 11 11 DSs818 |11 7,11
] 21,24 21,24 23, 24 24 : 21,24 21, 24
JFLR. % | Agency ID Specmen ID Categoary Indexes mtDMA LR ¥-5TR. LR Combined LR,
5.10E+005 | MOS505 DWI-I-7-11-350/580 Unidentified. .. | CADAVERE. .. 1.03E+003 5.26E4+003
1.77E-+HI05 | MOSS05 DWI-1-7-12-340/580 Unidentified... | CADAVERE. .. 1.03E+003 1.83E-+008
2.73E+000 | ERTUPC DWI-I-7-10-325/565 Unidentified... | CADAVERE. .. 1.03E+003 2.82E+003
JPLR | Agency ID Spedmen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-STR. LR Combined LR.
1.32E+006 ERTUPC | DVI-I-7-10-325/565 Unidentified... | CADAVERE... 1.03E+003 1.36E+009

Como ocurre en el caso anterior, otra opcion es la de configurar directamente un tinico P7 por STN,
pues la BD oferta todos los candidatos, pero siguiendo lo establecido en nuestro manual de COMSIGENI
es oportuno configurar ambos PT con las busquedas diferenciadas. Esto permitira mayor seguridad en
las identificaciones, al obtener unos valores estadisticos mas altos.
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Configurar un MP con la bisqueda de un hijo e hija a su madre (ellos son hermanastros de distinto
padre).

STR |mDNA| YSTR |

Target Target $;‘.ﬂigghe
ioas p | HEHED 1/E=EES VLT 34 TSI | py11-16-3-405/1375
Biological Chid Biological Chid Eolleel diam
»|DB51179 | 13, 14 14, 15 13, 15
D21511 | 29,30 30,31.2 30
D75820 9,10 10, 11 10, 12
CSFIPO | 10, 12 10 10, 12
D351358 | 15, 16 16 16
THO1 7 6,7 7
D135317 | 11, 13 1L, 12 11, 13
D165539 | 9,12 i1, 12 9,12
VWA 16, 18 15, 18 16
TPOX 5,11 11, 12 5, 11
D18S51 | 17, 18 17 17, 19
Amelogenin = X XY X
DSS818 | 11,12 11, 13 11
FGA 19 13,20 18, 20
| JFLR W | Agency ID Specmen ID Category Indexes mtDNA LR ¥-5TR LR Combined LR
8.39E+006: ERTUPC DVI-I-16-3-405/1375 | Unidentified. .. | CADAVERE... 8. 10E+002 6.80E+009

Configurar un STN de los abuelos que buscan a un nieto.

STR | mDNA| Y-STR|

Target Target Eg;ggfotgs
lows A Coaoueons  eseonepas | DVEASSZS0/%S
Paternal Relative | Paternal Relative i
3.08E+D3

p|Dasii7a 10, 13 13, 17 12, 17
D21511 29, 30,2 30, 33.2 29,33.2
D75820 10, 11 10, 11 10, 12
C5F1PO 10, 12 it 19 11,12
D351358 15, 16 13, 18 15, 16
THO1 7 5,9.3 7.8
D135317 11,12 9,12 3,13
D165538 11, 12 12, 13 13
VWA 17, 19 14, 15 19, 20
TPOX 8, 11 3, 10 7.8
D13551 12, 15 14 12,19
Amelogenin | X, Y % Y
D55818 10, 11 1112 10, 12
FGA 22, 24 23,25 23,25

JPLR % | Agency ID Specmen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-STR LR Combined LR
3.08E+003 | ERTUPC DYI-I-5-6-250/335 Unidentified... | CADAVERE... 2 7TEHIO3 8.55E+006
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9. Dana Fischer y Jocelyn Fischer, buscan a su sobrino y nieto (materno) respectivamente
Philipe Kronenburg (DVI-18-AU1 and DVI-18-GM1 vs DVI-5-4-260/405)

Configurar un STN de una tia y una abuela (materna) que buscan a sobrino y nieto respectivamente.
CPLR bajo, pero es una catastrofe cerrada y familiares poco idoneos.

STR | mDNA| Y-STR|
Target Target ;%qsdslccijaste
lows 4 DyilieeMl DREISMUT Dvid-5-4-260/405
Maternal Relative | Maternal Relative Hoacenhicd et
3.14E+00

DBS1179 | 14, 16 15, 16 13, 15
D21511 39, 34 39, 30 30, 33.2
D75820 11 g, 11 9,11
CSFIPO 14, 15 12, 14 10, 12

p|D351358 18 17, 18 15, 18
THO1 6,9.3 6,7 8,9.3
D135317 |10, 15 11, 15 il
D165539 |10, 13 11, 13 9,11
VWA 16, 19 15, 19 14
TPOX g, 11 89 0, 12
D18551 14, 21 14, 13 15, 16
Amelogenin | X X XY
D55813 8, 11 11, 13 0, 11
FGA 24, 26 19, 24 23,26

JPLR W | Agency ID Specmen ID Category Indexes mitDMA LR ¥-STR LR Combined LR

3.14E-+000 | MOSS05 DVI-I-5-4-260/405 |Unidentified... | CADAVERE... 1.87E+003 5.86E+003

Configurar un STN para buscar a un hermano.

STR | mDNA | YSTR|

e |Cadie,
locus & E;E;Hgé&?l DVI-I-11-12-372/301
Biological Sibling Unidentified Person
9,88E+05

»|D3S1179 | 12, 14 12, 13
D21511 30, 31.2 28, 3L.2
D75820 10, 12 10, 11
CSFIPQ 10, 12 10, 12
D351358 | 8.3, 15 8.3, 16
THOL 7, 9.3 6, 8
D135317 | 8,12 8, 12
0165533 | 10, 12 10, 12
VWA 16, 17 17, 18
TPOX 8, 12 8, 12
018551 13,15 13, 15
Amelogenin = X, Y XY
D5S818 11, 13 11, 13
FGA o0, 24 24

JPLR W | Agency ID Spedmen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-STR LR Combined LR

9.88E+005; ESPF3100& DVI-II-11-12-372f901 |Unidentified... | CADAVERE... 2. 7TEHI03 2. 74E+009
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Configurar un MP del padre y hermana buscando a hija/hermana respectivamente.

STR | mtONa | v-STR|
T s Candidate Candidate
MOS505 MOS505
loas A E;}S;I;;%‘:fl E;quz‘;iffl DVI-1-8-10P-355/662 | DVI-1-8-0P-358/660
Biological Father | Bioloical Sibli Unidentified Person | Unidentified Person
= = "9 | 1.47E+08 1.47E+08

Des1179 | 13, 14 13 13, 14 13, 14
D21511 |29 29 » 29
075820 8, 10 10 10 10
CSFIPO | 11,12 9,11 11,12 11, 12
D351358 | 16 16 15, 16 15, 16
THOL 8 7.8 8,9.3 8,9.3
D135317 | 9 3,13 3,13 3, 13
DI165539 | 12,13 11,12 12,13 12, 13
VINA 14, 13 14, 13 17, 19 17, 18
TPOX 8 8, 11 8, 11 8, 11
D13551 15, 21 15,21 15, 21 15, 21
Amelogenin | X, Y X X X
D55818 11 11,12 11,12 11, 12

b FCA 21,23 21,22 21,23 21,23

JPLR % | Agency ID Spedmen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-STR LR Combined LR

1.47E+008 MOS505 DVI-I-3-8P-358/660 Unidentified...{ CADAVERE... 1.47E+008
1.47E+008 | MO3505 DVI1-8-10P-355/662 |Unidentified. .. | CADAVERE. .. 1.47E+008

12. Natalie O 'Haras busca a su sobrina (materna) Agneis Murphy (DVI-30-AU1 vs DVI-12-7-
500/1060)

Configurar un STN de la busqueda tia/sobrina. Compatibles otros perfiles con menor CPLR que no
cuentan con Mitocondrial.

STR | mDNA| Y-STR |
Target Candidate
MOSS05
locus A E;;ggg%“l DVI-I-12-7-500/1060
Matermal Relative Unidentified Person
9.3E+02
p|DES1179 11,15 13, 14
D21511 30, 32,2 28, 30,2
D75820 9,12 8, 10
CSF1PO 9,12 9,12
D351358 15 14, 16
THO1 7,9.3 7
D135317 11,12 10, 12
D165539 10, 11 10, 11
ey 17, 18 18, 19
TRPOX 8, 12 11, 12
D18551 15, 16 15, 17
Amelogenin - X ¥
D55318 7,11 7,11
FGA 24, 25 20, 25
JPLR % | Agency ID Specimen ID Category Indexes miDMA LR ¥-5TR LR Combined LR
9.30E+002 | MO5505 DVI-I-12-7-500/1060 {Unidentified... | CADAVERE. .. 2.04e+002 1.89E+005
Combined LR
3,55E+03 - - 3,55E+03
1,44E+03 2 2 1,44E+03
7,68E+02 - - 7,68E+02
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13. Emily Sherman busca a su hija Loreila Stars y nieta Rory Stars (DVI1-2-3-160/140 vs DVI-
2-7-170/141 and DVI-2-10-155/145)

Lo ideal es configurar un MP de madre que busca a hija, y con esa hija identificada, crear un nuevo
PT por MP cambiando la Categoria del Perfil a Biological Mother para que busque a su hija (nieta de la
primera). También es posible configurar un STN de la abuela buscando a hija y nieta respectivamente,
pero los valores estadisticos disminuyen considerablemente.

A) MP de madre — hija B) STN de abuela — hija — nieta
STR | mtoNA| Y-STR | STR |mDNA| v-STR|
Candidate Candidate Candidate
Lk ESPF31005 Aaey INTCZCODIS ESPF31006
locus A E;gﬁé&%fof 190 | pyrar-2-7-170/141 locus A E;?;é:éa%’;ﬁw 1901 | pyr 112 107155145 | DVI-T1-2-7-170/141
logical Moth Unidentified Person R Unidentified Person | Unidentified Person
Biological Mather | 1"aor o alene e 7.23E+00 4,21E+03
}|DBS1179 14, 15 i1, 15 » DBS1179 | 14,15 10, 11 11, 15
D21511 32.2,34.2 31.2,34.2 D21511 32.2,34.2 29,312 31.2,34.2
D75820 1, 11 3,10 D75820 10, 11 9,11 39,10
CSFPO |10, 12 9, 12 CSFIPO | 10, 12 11, 12 9,12
Dis13mE 15, 18 = D351358 | 15, 18 15,16 15, 16
o1 =5 5 THOL 7,9 F 9
j
bizmar | m, 12 T D138317 | 10,12 10, 12 10, 11
SiessE B 5 D165538 | 12 12 12
SR T T VWA 15, 17 14,15 15, 18
o 5 - 5 - TPOX 8 8, 12 8
el T T D18551 18, 17 14, 15 14, 18
FeTR b L % L Amelogenin ¥ ¥ X
9 DsSB18 11 11, 12 11
Bt i il FGA 23, 28 24,25 23,24
FGA 23,28 23, 24
JPLR w7 | Agency ID Specimen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-STR. LR Combined LR
1,56E+005 | ESPF31006 DVI-II-2-7-170/141  |Unidentified... | CADAVERE... 2, 74E+003 5. 10E-+003
|
| JPLR 7| Agency ID Specimen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-STR LR Combined LR
4, 21E+003 | ESPF31006 DVI-II-2-7-170/141  |Unidentified... | CADAVERE... 2. 74E+003 1,15E+007
7.23E+000|INTCZCODIS |DVI-II-2-10-155/145 [Unidentified... { CADAVERE... 2. T4E+003 1.98E+004

Se configura un STN de abuelo buscando a nieto. CPLR bajo, pero es una catastrofe cerrada y
familiares poco idoneos.

STR | mDNA| Y-STR|

oy
locus & E;“S;Iigél'mf 1815 Dyr1-16-12-598/1404
Paternsl Relative Unidentified Person
7.64E+00
¥ DES1179 | 11,12 12,14

D21511 | 28, 30 28, 312

D75820 | 8, 12 11, 12

CSFIPO | 9,12 10, 12

D3S1358 | 16 14, 16

THO1 6,9.3 6,7

D13S3T |9 11, 12

Di65539 g, 12 9,11

VWA 14 16, 18

TPOX 8, 11 8

Di8s51 | 12, 14 10, 14

Amelogenin X, ¥ Xy

D5S818 | 7, 12 11, 12

FGA 0, 24 71, 24

JPLR V| AgencyID | Specimen ID Category Indexes mitDNA LR Y-5TR LR Combined LR

7.64E+000: MOS505 DWVI-1-16-12-598/1404 |Unidentified. .. | CADAVERE... L7FEHI03| 2. 1E+004
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Se configura un MP de padre buscando a hijo. Compatible otro perfil con menor CPLR.

STR | mtDNA | Y-5TR |

B
locus & QT{LIJ;ZS%”"'GF% DVI1-4-5-310/360
Biological Father gng;rlhﬂﬁﬁed Aetl
0851179 14 13, 14
D21511 29, 34,2 29, 32.2
D75320 10, 11 1t
p | CSFIPO 11, 14 12, 14
0351358 15, 16 16
THO1 7 7,8
D135317 8,9 9
D165539 12 11, 12
VWA 17, 18 14, 17
TPOX g8 9 8
D18551 15, 17 12, 17
Amelogenin - X, Y X, Y
D55813 7,10 7,10
FGA 19, 24 7, 24
JPLR | Agency ID Specmen ID Category Indexes mtDMNA LR ¥STRLR Combined LR
3. 27E+006 | MOSS505 DVI-1-4-5-310/360 Unidentified... | CADAVERE. .. 2. 7/FEHI03 9.08E+009

2,16E+03

Se configura un MP de padre buscando a dos hijos.

STR | mDNA | Y-STR |

ledeh Eﬂ%nsdsi%aste Eﬂ%nsdsi%aste
locus A g}rﬁ;}:ﬁsm DVI-1-18-8-585/1605 | DVI-1-18-10-622/1566
Bodomed Father Unidentified Person | Unidentified Person
1.8E4H05 1.11E+04

p|DES1179 12 12, 13 12,13
D21511 32.2,33.2 30,32.2 28, 32.2
D75820 10, 11 10, 11 10, 12
CSF1PO 10, 12 10, 12 10, 12
D351358 | 16 15, 16 15, 16
THO1 6,9 7,9 8,9
D135317 11,12 9,12 9,11
D165539 1i 11 11,
VWA 15, 19 16, 19 16, 19
TPOX 8,9 8,9 8
D18551 12, 14 12, 15 14, 15
Amelogenin - X, Y X LY
D55818 11 11 11
FGA 21, 24 21, 24 21

JFLR % | Agency ID Specimen ID Category Indexes miDMA LR ¥-5TR LR Combined LR

1.80E+005 | MOS50S DVI-I-18-8-585/1605 |Unidentified... | CADAVERE... 1.80E+005
1. 11E+004| MOS50S DVI-I-18-10-622/1566 | Unidentified...  CADAVERE... 1.11E+004
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Se configura un MP de madre que busca a dos hijas y un hijo.

STR | mDNA| v-STR|
Target Candidate Candidate Candidate Candidate
DVII-17-1-610/1480 ESADMNB003 ESADNS003 INTCZCODIS INTCZCODIS
Locus A ESPF31006 D\l"_[—II—:I_.?—G-GOSIl‘!?Z DV'_I—II—:I_.?—?'P—GIZH‘%?Z D\l"_[—II—ZI_.?—S-GOSfHBO D\l"_[—II—]_.?—QP-GOQIl‘!GS
Biological Mother Unidentified Person | Unidentified Person Unidentified Person | Unidentified Person
6.02E+05 1.65E+07 2.45E+07 1.02E+08
p | D351179 14 14 14 14 14
D21511 30 30 30,322 30 30,322
D75820 8, 11 8, 11 8,12 8, 11 8, 12
CSFIPO 11, 12 11, 12 11 11, 12 11
D351358 15, 16 15, 16 15, 16 15, 16 15, 16
THO1 7 6,7 6,7 67 6,7
D135317 | 9, 13 9,13 9,11 9 9,11
D165539 10, 11 10, 12 10, 12 11,12 10, 12
VWA 14, 19 14, 15 15, 19 14, 18 15, 19
TPOX 8, 12 8, 11 8 8,12 8, 12
013551 14, 16 14, 15 16 16 15
Amelogenin | X X XY X A
D55818 T 7,11 7 i 7
FGA 19, 23 19, 22 19, 23 19, 22 19, 23
JPLR ¥ | Agency ID Specimen ID Category Indexes mtDNA LR Y-5TR LR Combined LR
1.02E+008 | INTCZCODIS |DVI-II-17-9P-609/1468 |Unidentified... | CADAVERE... 1.02E4+008
2,45E+007 | INTCZCODIS | DVI-II-17-5-605/1430 Unidentified... | CADAVERE... 2.45E+007
1.65E+007 |ESADNG003  |DVI-II-17-7P-612(1472 | Unidentified... | CADAVERE... 1,65E+007
6.02E4006 | ESADN3003  |DVI-II-17-6-605/1472 Unidentified... | CADAVERE... 6.02E+005

Se configura un MP de hija buscando a padre. Compatible otro cadaver con menor CPLR.

STR | mDNA| Y-STR|
Target Candidate
ESSP28043
locus & g}rﬂfgﬁm DVI-I1-4-4-255/335
Biological Chid Unidentified Person
o9 4,4TE+06
p DB51179 12, 14 14
D21511 322 30, 32.2
075320 3 3
CSF1PC 10, 12 10, 12
0351358 || 15, 18 16, 18
THO1 9.3 7,93
D135317 | 9, 10 3,10
D165539 12, 13 3,13
VA 15, 16 16, 19
TPOX 11, 12 10, 12
018551 12 12, 14
Amelogenin = X M
055818 17, 13 11, 13
FGA 23, 28 23,23
JPLR % | Agency ID Specmen ID Category Indexes miDMA LR, ¥-STR LR Combined LR.
4.47E+0064 ESSP28043 DVI-I-4-4-255/335 |Unidentified... | CADAVERE... 4.47E+HI06
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Se configura un MP de padre y madre buscando a hija.

STR | mDNA | Y-5TR|

T i [ e [

loas A %TT'LI;CHB”Z %ﬁ;ﬁ‘mm‘“”‘"‘” DVI-11-2-400/930 | DVI-1-11-5-395/925
Biological Father | Biological Mother Lilntl'g;nhﬁed Person |Unidentified Person
(A9E+12 7.8FE+12
» DB51179 14, 15 11, 14 14 14
D21511 | 29,322 29,30 30,322 29,322
D75820 8, 11 11, 12 8,11 8, 11
CSFIPO | 9,12 10, 12 9,12 9,12
D351358 | 15, 16 14, 16 15, 16 15, 16
THO1 7,9 9.3 9,9.3 9,9.3
D135317 | 10, 13 12, 14 10, 14 10, 14
D165539 11,12 10, 11 11 11
VWA 17 16, 18 16, 17 17, 18
TPOX 10, 12 11 11, 12 11, 12
D18551 12, 13 13, 17 13, 17 13
Amelogenin | X, Y X X X
D55818 9,13 7,12 12,13 12,13
FGA 72, 6.2 19, 23 23, 26.2 19, 26.2
JFLR % | Agency ID Specimen ID Category Indexes mtDMNA LR Y-5TR LR Combined LR

7.83E+012  MOS505 DVI-1-11-5-395/925 |Unidentified... | CADAVERE... 7.83E+012
1,49E+012 | ESSP28043 DVI-1-11-2-400/230 EUnidentified... CADAVERE... 1.49E+4012

Se configura el MP con ambos progenitores y el resultado es negativo y no se oferta a ningiin
candidato. Si realizamos el MP Unicamente de la madre, nos aparecen los hijos candidatos.

STR  |mDNA| YSTR |
el Candidate Candidate Candidate
DVI-7-MB1/2/3 ESMNESTADO ESMESTADO ESMESTADO
Locus A ESNESTADO DV.I—13—.5—512,’1140 D\l".I-l3—?'490,|r].082 DV'.I—].3'4.I—515,|71].30
Biological Mother Unidentified Person | Unidentified Person | Unidentified Person
7.93EH03 3.06E+05 2.2EH05
»|DB51179 15 13,15 15, 17 15, 17
D21511 33.2, 34.2 32.2,33.2 32.2,33.2 32.2,34.2
075820 8,12 8,12 3 12
CSFIPO 11, 12 11, 12 12 11
D351358 15, 16 15 16 15, 16
THO1 7,9 5,9 7,9 6,9
D135317 9, 11 11, 13 9,13 9,13
D165539 11 9,11 g9 11 9,11
VIVA 14, 17 17, 18 14, 19 17, 18
TPOX 8,11 8 8 12 11, 12
D18551 12, 14 12, 17 12, 14 12, 17
Amelogenin | X ) 4 X X
D55318 Ll T 11, 17 11,12
FGA 21, 25 21 20,25 20, 25
| JPLR W | Agency ID Spedmen ID Category Indexes mtDNA LR ¥-5TRLR Combined LR
3.06E+005 ESMESTADC  |D¥I-13-7-450/1082 |Unidentified...| CADAVERE... 3.06E+005
2.20E+005 |[ESNESTADO  |DVI-13-4-515/1130 |Unidentified... | CADAVERE... 2.20E+005
7.93E+003 | ESMESTADC  (DVI-13-5-512/1140 ;Unidentified...| CADAVERE... 7.93E+H003

Cuando tengamos esta casuistica (muestras aportadas por padre y madre), podemos encontrarnos
con este supuesto de falso negativo. Es necesario configurar dos PT diferentes; un MP con ambos
progenitores y otro MP con la madre inicamente. De esta forma nos aseguramos que la BD no reportar
resultados por la ausencia de familiares emparentados, no porque el padre no sea el bioldgico.
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Configuramos un MP en el que una mujer busca a marido e hijo. CODIS tnicamente nos oferta a un
candidato (el hijo), puesto que el software no es capaz de vincular el tridangulo cuando el Spouse es
también buscado, pero el CPLR es bastante bajo.

Es necesario, una vez encontrado el hijo, configurar un nuevo P7 en MP bien con madre e hijo (este
ultimo introduciéndolo con nueva Categoria de Perfil — Biological Child), o Ginicamente utilizando al
hijo para poder identificar al padre. Cuantos mas familiares compongan el P7, mayor sera el CPLR que
nos permitird confirmar las identificaciones.

A) Busqueda MP

B) Busqueda MP con Biological Child

STR | mNA| Y-5TR | STR | mDNA| YSTR |
Candidate Candidate Candidate
Target ESNESTADO Target Target
2 ESADNS003 INTCZCODIS
loass & E;Lég;:gg DVI-3-1-388/735 locus 4 |DVIII-25MB3 | DVLII-9-1-388/735 | vy 11 g 5 3901715 | DvI1-9-1-388/735
Unidentified Person R0 EEamaibl Unidentified Pt Unidentified P
Biological Mother Biological Mother | Biclogical Child e [ e RS
3.45E403 3.71E+06 5.94E+07
»|DES1175 14,15 14, 15 » D8S1179 14,15 14, 15 13,15 14,15
p21s11 | 30 30 D21511 | 30 30 30,32.2 30
D7s820 10, 11 9, 10 D75820 10,11 5,10 B 5,10
CSFIPO | 10, 12 10, 12 CSFIPO | 10,12 10, 12 10, 11 10, 12
D351358 | 15,16 16, 13 D351358 | 15, 16 16, 18 18 16, 18
THO1 7,83 7. THO1 7,9.3 7 6,7 7
D135317 | 8 8, 12 D135317 |8 8, 12 39,12 8, 12
D165533 | 11,13 11 D165539 | 11,13 11 10, 11 1
VWA 14,17 17, 18 VWA 14,17 17,18 16, 13 17, 18
TPOX 8, 12 8 TPOX 8,12 8 8 8
D18S51 | 12,15 12,13 Di8S51 | 12,15 12,13 13,15 12,13
Amelogenin - X Ky Amelogenin - X XY XY XY
D5S818 9, 12 712 Dss818 | 9,12 7,12 7,1 7,17
FGA 20,22 20,22 FGA 0,22 20,22 22,27 20,22
=
| JFLR | Agency ID Spedmen ID Category Indexes mtDNA LR ¥-5TR LR Combined LR
3.49E+003: ESNESTADO  |DVI-9-1-388/735 Unidentified... | CADAVERE... 3.49E4H003
JPLR W | Agency ID Specimen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-STR LR Combined LR
5.94E+007|INTCZCODIS (DVI-II-9-1-338/735 :Unidentified... | CADAVERE... 5.94E+007
3.71E+006 |ESADNB003  |DVI-II-8-2-390/715 |Unidentified... | CADAVERE... 3.71E+006

Se configura un STN de hermano que busca hermana. Compatibles otros perfiles con menor CPLR.
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STR | miDNA| YSTR|
Erget Candidate
MOSS05
locus & | DVELRFS2E03 | pyry3-11-912/199
Binlogical Siblin Unidentified Person
eu 9 8.985E+02
D8s1179 13 13
DEEdt e R iJPLR v. A D Spedmen ID .c e iI d I tDMA LR I\f-STR LR ‘C bined LR :
¥| 075820 10, 11 10, 11 | gency peamen I ategory ! Nnaexes |ITI | ombine: |
CsFPO 11 10, 12 8.96E-+002 MOS505 DVI-1-3-11-212/199 |Unidentified... | CADAVERE... |  L87E+003] | 1e7E+008]
D351358 i5, 17 16
THO1 7,9 5,9 .
D135317 | 10 10, 14 Candidates UHR Combined LR
D165539 9,12 11, 17 5,98E+‘02 & e 5}1335}02
WA 17 16, 17
= = 1,87E+03 = 1,87E+03
TPOX 8 3
D18551 15 15, 17
Amelogenin | X, Y X
D55818 7,12 7,12
FGA 232 23
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Se configura un MP de hija que busca a madre.

STR | mDNA | Y-STR|

At E'lf:nnsdsi.%aste
locss A gTT'LI;EBDl DVI1-4-3-215/350
Biological Child Unidentified Person
1.03E+05

p|DES1179 13, 14 13
D21511 30 30, 31.2
D75320 10, 12 12, 13
CSFIPO 10, 12 10
D351353 15 15, 16
THO1 7 7
D135317 |9, 11 11,12
D1es539 | 12 10, 12
VA 14, 17 14, 18
TPOX 8, 11 11
D13551 14, 17 14, 15
Amelogenin - ¥ X
D5S318 9.1, 12 9.1, 10
FGA 22, 24 24, 25

JPLR W | Agency ID Specmen ID Category Indexes mtDMA LR Y-STR LR Combined LR,

1.03E+005] MOS505 DVI-I-4-3-215/350 | Unidentified... | CADAVERE... 1.03E+005

Se configura un MP de padre y madre que buscan a un hijo. En estos supuestos, si no obtenemos
resultados, hay que tener en cuenta la posibilidad de que el padre no sea el bioldgico.

STR |mDNA| Y-STR |

Target Target Eq%r;dsl%aste
locus A %_‘Lﬂfgﬁz glﬁ;agﬂsznm DVI-12-11-512/1055
Biological Father | Biological Mother %‘udenhﬁed ERL
413
)y DES1173 13 10, 13 13
D21511 28,29 30, 31 28, 31
D75820 3, 10 8, 10 8,9
C5F1PO 10, 12 11, 12 10, 11
D351358 16 15, 16 15, 16
THO1 7,9.3 6,9.3 9.3
D138317 | 8, 12 9,11 8,9
D16553% 11 9,11 9, 11
VWA 17 17, 18 17, 18
TPOX 11, 12 3 8, 11
D18551 17,21 13, 14 14, 17
Amelogenin - X, Y X XY
D55818 7,10 7,9 7,9
FGA 21,26 20 20, 26
JPLR | Agency ID Specimen ID Category Indexes miDMA LR ¥-5TR LR Combined LR
7.00E-+H113; MOS505 DVI-I-12-11-512f1055 |Unidentified. .. | CADAVERE... 7.00E+013
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Se configura un MP de madre que busca hijo.

STR | mDNA| Y-5TR |
Target Candidate
ESSP23043
locus A g}rﬁ;f*‘sl DVII-12-10-499/1055
Biological Mother Unidentified Person
2= 4.46E-+06

p|DES1I79 12 12,13
D21511 | 28,29 27,28
D73820 B, 10 8
CSFIPO | 12 12
D351358 16, 17 17, 18
THO1 7,93 67
D13§317 10 10, 11
D165538 | 10, 12 11, 12
VWA 14, 17 16, 17
TROX 8, 10 8, 10
D18551 12, 18 12, 14
Amelogenin - X XY
DESE18 7,9 7
FGA 25 21, 25

JPLR % | Agency ID Specimen ID Cateqory Indexes mtDMA LR Y-5TR LR Combined LR

4, 46E+006; ESSP28043 DVI-[-12-10-495/1055 |Unidentified... | CADAVERE... 4, 46E+008

Se configura un MP de padre que busca hijo. Sélo se oferta compatible un resto cadavérico puesto
que el otro resto presenta algunas pérdidas alélicas. Para identificar el segundo resto es necesario
configurar una bisqueda en HIGH de Unidentified Person, o incluso configurar un STN con los propios
perfiles de los cadaveres como si buscaran a un hermano.

STR | mDNA | Y-STR|

Candidate STR Loci  DVI-15-1p-449/1330 DVI-15-9p-454/1335

DvinoiFey | ESSPE8043 D3S1358  15.16 15. 16
lows A oros DVI-I-15-9P-454/1335 B = =

ey Unidentified Person vWA 16. 17 16,17

iological Father 6.55E4+01 FGA @ :0 22 ¢
p|DBS1179 | 13, 14 13, 14 AMEL o ol
D21511 30,302 25 D8S1179 13, 14 13. 14
D75820 11, 13 11 D21S11 29,30 <= 2 <
CSF1PO 10, 14 10 D18S51 14, 14
D351358 | 15,16 15, 16 D5S818 10 12 10, 12
THO1 7,9.3 D138317 10, 11 10, 11
D135317 |8, 10 10, 11 D7S8820 11 11 11
D165539 |11, 12 12 THOI .7 <=3 <
el 16, 18 1, 17 TPOX 8. 11 8,11
il Bl BaLt CSF1 10 10,10
D18551 17, 18 14, 18 %
2 L D16S359 12,13 <= 12 <=
Amelogenin X, Y X
D55818 10, 11 10, 12
FGA 20, 24.2 20, 22
JPLR % | Agency ID Specimen ID Cateqgory Indexes mtDMA LR Y-5TR LR Combined LR

6, 55E-+H001; ESSP 28043 DVI-I-15-9P-4541335 |Unidentified... | CADAVERE... 2. 7/FEHIO3 1.82E+005
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Se configura un MP de padre y madre que buscan a hijo.

STR | mDNA| ¥-STR|
Target Target Esa:gi::333
tows | DVITTZLEE2 | DT B2 | DVI-I-15-4-455/1340
i S Unidentified Person
Biological Father | Biological Mother 6.41E+12

p|DES1179 13, 16 8,12 8, 16
D21511 78,322 29,32.2 8, 29
D75320 10 19, 11 19, 11
CSFIPO | 10, 12 10, 11 10, 12
D3S1358 | 15, 17 18, 19 17, 18
THO1 6,8.3 6,9.3 6,8.3
D135317 | 9, 12 9,10 g, 10
D165539 | 9 9,11 g, 11
WA 16, 17 16 16
TPOX 8, 11 8,9 8
D18551 13, 17 12, 16 15, 17
Amelogenin - X, Y X XY
D55818 7,1 11 7,11
FGA 19, 22 21,24 7,72

JFLR. % | Agency ID Spedmen 10 Category Indexes mtDMNA LR, ¥-5TR. LR Combined LR,

6.41E+012: ESADNS003  |DVI-II-15-4-455/1340 | Unidentified... | CADAVERE... 2. 7TEHIO3 1.78E+016

Se configura un MP de padre y madre buscando a hijo e hija. En estos supuestos si no obtenemos
resultados, hay que tener en cuenta la posibilidad de que el padre no sea el bioldgico.

STR | mtonA | v-5TR|

Target Target Candidate Candidate
ESADNS003 INTCZCODIS
locus A E;ggéﬁ;gm‘m Esﬁﬁﬁ,gmﬁ" 1550 | pyp11-18-11-635/1595 | DVII-18-1-620/1580
il il Unidentified Person Unidentified Person
Biological Father | Biological Mother 3.4%E415 116413
» | D351179 13, 14 13 13 13, 14
D21511 29,30 30, 33.2 30 30
D75820 10 18512 10, 11 10, 12
CSF1PO 10 10 10 10
D351358 | 14, 17 14, 17 14 14, 17
THO1 9.3 9,9.3 9.3 9,93
D135317 | 9 10, 13 9,13 9,10
D165539 g, 11 11 11 11
VWA 17 15, 19 17, 19 15, 17
TPOX 8,12 9,11 8,9 8, 11
D18551 13, 15 15, 17 13, 17 15
Amelogenin | ¥, Y X XY XY
D35818 7 711 7 711
FGA 19, 23 18, 25 19, 25 19, 25
JPLR | Agency ID Specmen ID Category Indexes mtDMA LR Y¥-5TR LR Combined LR
3.42E+015|ESADM&E003  |DVI-II-18-11-635/1595 | Unidentified... | CADAVERE... 3.42E4+015
1.16E+013 | INTCZCODIS |DVI-II-18-1-620/1580 |Unidentified... | CADAVERE... 1.16E+013
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CATASTROFES UTILIZANDO LA BASE DE DATOS GENETICA NACIONAL

Se configura un MP de padre buscando hija. En esta casuistica existia alelos fuera del ladder. En
funcion de la modificacidn de estos alelos, los resultados estadisticos varian.

STR | mDNA| Y-STR|
e Candidate
ESADNS003
locus & Em.g;gg;gl DVI-II-14-8-370/1255
Biological Father Unidentified Person
od 5. 78E+07
»|D3S1179 13, 14 13, 14
D21511 29, 31.2 31.2,32.2
D75320 10, 12 10, 12
CSFIPO g, 12 g 11
D3S1358 15, 16 16
THO1 8, 9.3 7.8
D135317 10, 12 g9, 12
D165539 | 9, 13 11, 13
VA 15, 19 18, 19
TPOX 8, 11 i1
D18551 13, 16 15, 16
Amelogenin - X, Y X
D55313 711 R T
FGA 19, 50.3 19, =30
JFLR 7 | Agency ID Spedmen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-5TR. LR Combined LR
5. 78E+007: ESADNB003 | DVI-II-14-8-370/1255 |Unidentified... | CADAVERE... 5.78E+007

Se configura un MP de padre y madre buscando a hijo. En estos supuestos, si no obtenemos
resultados, hay que tener en cuenta la posibilidad de que el padre no sea el bioldgico.

STR | mDNA| Y-STR|

Target Target ﬁ?ﬂigghe
locus A %I;S—cz]gﬁmgf i qugsgg“sz DVI-I-19-6-483/1649
Biclogical Father Biclogical Mother Ll'lnidSErELEd BeEL]
»|Desii7e 13 10, 15 13, 15
D21511 | 30.2,32.2 30,312 30, 30.2
D7s80 |9, 11 8 10 3,9
CSFIPO | 12,13 10, 12 12
Da51358 | 15, 16 14, 18 15,18
THO1 67 7,0.3 6,09.3
D138317 | 11 8 12 8, 11
D165538 | 11, 12 3,13 12, 13
VWA 16, 17 16, 18 17, 18
TPOX 9,11 ) 8,9
D18S51 | 15, 17 13, 15 13, 17
Amelogenin | X, Y X XY
DSsE18 | 7, 12 11, 12 12
FGA 19, 24 19,23 23, 24
JFLR. W | Agency ID Spedmen ID Category Indexes mtDMA LR | ¥-STR. LR Combined LR, |
. 1.15£+009; ERTUPC |DVI1-19-6-483/1645 |Unidentified...| CADAVERE... | | 2774003 3.18E4012]
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Nos encontramos con una busqueda en la que s6lo podemos identificar al sobrino varén al contar
con Haplotipo de CR-Y.

Es necesario configurar un PT por STN para vincular a ese sobrino vardn gracias al Haplotipo de
CR-Y. Con el cadaver del sobrino vinculado, se debe confeccionar otro PT también por STN, con la
Categoria de Perfil Biological Sibling, para encontrar a su hermana (ambos incorporan 4 DNmt).

A) Busqueda STN B) Busqueda STN
STR | mDNA| Y-STR | STR | mtONA| Y-STR |
Candidate Candidate
ek e, E?frlg-ﬁt—ﬂ{;uuz g?rrl?ﬁt-za-lgnnns e
loass A DVII-I7GUL2 | oy o5 5 490/105 FET R it ** | DVIHI-1-3-182/65
INTCZCODIS s s
Paternal Relative | Jidentified Persan Paternal Relative | Biological Sibling odslmiieiil
aternal Relative 9.13E 400 1.42E+05
|pas1179 | 10, 13 14, 15 ' M|DB8S1179 | 10, 13 |14, 15 |13, 15
|p21511 29 (29, 30 |p21511 29 129,30 29,30
|p7sa20 8, 11 8, 10 _ |D7s820 g 11 18, 10 8, 11
CSFIPO 12 10, 12 CSFIPO 12 10, 12 10
[pas1358 | 18, 17 15, 17 |D3s1358 |16, 17 |15, 17 |15, 17
o1 7 17, 9.3 | THO1 7 |7.93 7,9.3
[p13s317 |8, 11 89 D135317 |3, 11 89 ]
0165533 g, 17 12, 13 D165539 9, 12 1213 913
Tovia 17 15, 13 WA 17 |15, 18 |15, 18
TTrox B9 la g TPOX 8,9 8,9 8,9
018551 5 19 15 17 D18551 16, 19 15, 17 15, 18
I r - —_— -
Amelogenin | ¥, ¥ X, ¥ Amelogenin - X, ¥ }{,_Y X
D55813 1112 11 DS3818 | 11,12 |11 (11, 12
b FGA 21, 25 FGA 21, 25 21, 25 21, 24
JPLR % | Agency ID Specimen ID Category Indexes miDMA LR ¥-STR. LR Combined LR
iESPF31006  |DVIAI-2-9-190/105 |Unidentified... | CADAVERE... | | 2.77E+003] 2.55E+004
JPLR & Agency 1D Specimen ID Cateqaory Indexes mtDMA LR ¥-5TR. LR Combined LR
1.42E+005|ESADNE003  [DVI-II-1-3-182/65  :Unidentified... CADAVERE... 1.42E+005
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32. Kevin Gables busca a su mujer Marilla Blithe (separados) y tres hijas Ruby, Diana y Josie
Gables (DVI-33-FB6/7/8 vs DVI-10-5-365/870 and DVI1-10-4-330/890 and DVI-10-7-370/875 and
DVI-11-10-328/902)

Configuramos un MP en el que un varén busca a mujer y tres hijas.

CODIS tnicamente nos oferta a las hijas candidatas, puesto que el software no es capaz de vincular
el triangulo familiar cuando el Spouse es también buscado, siendo ademéas el CPLR bastante bajo (no
hay técnicas auxiliares).

Es necesario una vez encontradas las hijas, configurar un nuevo MP bien con el padre y las hijas
(estas ultimas introduciéndolas con nueva Categoria de Perfil — Biological Child), o Uinicamente
utilizando a las hijas. Cuantos mas familiares compongan el P7 mayor serd el CPLR que nos permitira
confirmar las identificaciones.

A)Busqueda MP (oferta solo a las hijas) B) Nuevo PT MP con Biological Child
STR | mDNA | Y-STR| STR | mDNA| YSTR |
Candidate Candidate Candidate Candidate
fanct ESPF31006 ESADNG0D3 ESPF31006 Fagel feget Aot Ao ESADNS003
s | DL TS s A T rigomen || loes Dm0 s usams SRR DTG0 S0 e
Biclogical Father 3”"122'1?;:' Person ;In;gzngi;d Person ﬂg?ﬁ;d Person Biological Child Biological Child Biological Child Biological Father E}E%‘ETP:‘:' HEntd
y|DES1I79 | 11,13 13 13 11, 13 Das1179 | 11,13 13 13 11, 13 13
D21511 29,31 29, 32 29, 30 29,32 D21511 29,32 29, 32 29, 30 29, 31 30,32
D75820 | 10, 11 10, 11 9,10 10 075820 | 10 10, 11 9, 10 10, 11 39, 10
CSFIPO 0, 11 10, 11 il il CSF1PQ 11 10, 11 11 10, 11 10,11
D351358 | 15, 16 35, 16 35, 16 5 16 D3E1358 | 15,16 15, 16 15, 16 15, 16 15
THOL 5,03 6,9 5. 9.3 793 THO1 7,9.3 6,9 9,93 5,8.3 7.9
D135317 8,9 9,11 8, 11 8, 10 D135317 8,10 9, 11 8,11 8,9 10, 11
D165539 g, 11 il g, 11 il D165539 11 i1 9,11 9,11 i1
VWA 13 I 3 3 VA 18 18 18 18 17,18
TPOX ] 3, 11 8 11 8 12 TPOX 8, 12 8, 11 8, 11 8 11,12
Diass: 11,14 415 TRY) 7 D1BSS1 | 14 1, 16 11, 14 11, 14 14, 16
Amelogenin | X, Y X X X Amelogenin | X X X X, ¥ X
DssetE 7,12 TRET] 713 213 DEEE1E | 12,13 11, 12 7,13 7,12 11, 13
FeA 2123 TRE] 9 23 21, 22 » FGA i, 19,23 19,23 21,23 19,22
JPLR. W | Agency ID Specmen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-STR LR Combined LR
9. 17E+005 |ESADM2003 | DVI-II-10-7-370/875 Unidentified... | CADAVERE... 9.17E 4005
5.56E+003 ESPF31006 DYI-II-10-4-330/820 Unidentified... | CADAVERE... 5.56E+003
4,45E+003 ESPF31006  :DWI-II-10-5-365/870 EUI‘lidEI‘lﬁﬁEd... CADAVERE... 4,45E+003
JPLR % | Agency ID Spedmen ID Cateqgory Indexes mtDMA LR ¥-5TR LR Combined LR
4,97E+014|ESADM3003 | DVI-II-11-10-328/902 |Unidentified... | CADAVERE... 4.97E+014
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33. Tabitha Booth y Liv Booth, buscan a su hijo y hermano Wayne Booth (DV1-19-9-640/1644
and DVI-17-11-562/1508 vs DVI-20-8p-612/1725 and DVI-19-10p-636/1654 andDVI-20-7P-
524/1729)

Se configura un MP con madre e hija buscando a hijo/hermano respectivamente. Se ofertan dos
restos cadavéricos, y falta un tercero que presentaba pérdidas alélicas. Para identificar el tercer resto, es
necesario realizar una busqueda en HIGH de Unidentified Person, o incluso configurar un S7N con los
propios perfiles de los cadaveres como si buscaran a un hermano.

STR | mDNA| Y-5TR|
T Candidate Candidate = :  DVI-19-10p-636/1654 - X
arget Target R e STR Loci p- DVI-20-7p-524/1729  DVI-20-8p-612/1725
locs A ?NV%;;E}I;EEZ" R ?ﬁﬁg;‘sﬁmf 16%% | DVIIT-20-8P-612/1725 | DVIII-15-10P-636/1654 D3S1358 1515 15,15 15,15
Biological Sibling Biological Mather Unidentified Person Unidentified Person VWA 16.16 16,16 16,16
4.87E+405 3.71E+405
FGA 23,24 23 <a 23.24
»|DESLI7Y 12,13 12,13 13 13 AMEL Xy Xy XY
D21511 29,31 29 29,31 29,31 D8S1179 13,13 13.13 13,13
D75820 8,13 12,13 8,13 8,13 D21S11 29,31 29,31 29,31
CSF1PO 10, 11 10, 12 10, 12 10, 12 D18S51 14,15 14,15 1415
D351358 15 15 15 15 D5S818 111 1111 1.1
THOL 6,93 69 9 D13§317 8.9 8.9 8.9
D13§317 7,8 9,12 8,9 8,9 D7S820 813 3 <@ 8,13
D16S539 9 3, 10 10, 11 10, 11 THOI 9.9
inA 16, 19 16, 17 16 16 TPOX 8 < 5.8
TPOX 3 3, 10 3 3 CSF1 10,12 0 <3 10,12
D18S51 13, 14 14, 16 14, 15 14,15 DI165359 10,11 10, 11 10,11
Amelogenin - X X XY X
D5S818 | 10, 13 10, 11 11 11
FGA 24,25 21,24 23,24 23,24
JFLR W | Agency ID Specimen ID Category Indexes mtDNA LR ¥-5TR. LR, Combined LR
4.87E+005 | ESADNE003  |DVI-II-20-8P-612/1725 |Unidentified... CADAVERE... 4,87E4+005
3.71E+005 ESPF31006 | DVI-II-19-10P-636/1654 |Unidentified... CADAVERE... 3.71E4H005

Se configura un STN de abuela y tia buscando a sobrina. Compatible otro perfil con menor CPLR y
también descartado por sexo.

STR | mDNA| Y-5TR|

Target Target (E:;Sgl:’?fnhgﬁ
DVI-I-36-MB2GM1 | DVIII-36-AU1FS2

Loauss & nrezcons INTCZCODIS HIRTEr RS
Maternal Relative | Maternal Relative Espicnibedbesa

8056402
¥|DaS1179 | 10, 13 13, 15 13, 14

D2IS1L |31, 322 8, 31 29,322

D75820 |8, 11 1 8,9

CSFIPO | 9,12 g, 11 12

D351358 | 16, 17 15, 16 15, 17

THO1 2.3 7,8.3 7,93

D135317 | 9,14 g 9,11

D16S539 | 11,12 11,13 10, 12

VWA 14,17 14,17 17, 18

TROX 8, 12 12 B

DiBS51 | 16, 19 16, 17 12, 17

Amelogenin X X X

D5S818 | 7, 11 7,10 7

FGA 19,23 19,25 19,71

JFLR. A Agency ID Specmen ID Categary Indexes mtDMA LR ¥Y-5TR. LR Combined LR
8.05E+002 |ESPF31005 DVI-II-5-9-250/435 i Unidentified... | CADAVERE. .. 2. 74E4+003 2,20E+006

1,38E+04 - = 1,38E+04
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Se configura un STN de hermana buscando a hermana.

STR | mDNA| ¥-STR |

Target S.:%igghe
locus A quégéé'ﬂm':sz DVII-12-1-430/1075
Biological Sibling g”ig;’ﬂ;d hersce
p|D8S1179 | 14,15 13, 14
D21511 28, 30 30,322
D75820 8 1
CSFIPO 12 12
D351358 15 15,16
THO1 6,7 67
D135317 9,10 11, 14
D165539 11,12 11
WWA 16, 17 16, 17
TPOX 8,9 8
D18551 14,16 14,16
Amelogenin X X
D55818 11,13 11,13
FGA 25,27 19, 25
JPLR W | Agency ID Spedmen ID Category Indexes miDMA LR ¥-STR LR Combined LR
3.18E+002; ERTUPC DWI-1-12-1-490/1075 |Unidentified... | CADAVERE... 8. 10E+002 2.58E+005

Se configura un STN de hermana buscando a hermana. Compatible otro perfil con menor CPLR y
también descartado por sexo.

STR | mDNA | Y-STR |

o |
loaus & pooc 202 pvi-s-13-2127204
i L Unidentified Person
Biological Sibling 3 45F 405
»|D8S1179 | 13,14 14
D21511 | 29,30 29, 30
D7s820 | 9,11 9,11
CSFIPO 9, 12 11, 14
D351358 | 15, 16 14, 15
THOL 7,9 6,7
D13S317 | 10,11 9,12
D165533 | 12 10, 12
VWA 16 16, 18
TPOX 3, 10 3, 10
D18S51 | 16 16
Amelogenin | X, Y X
DsS818 | 7, 12 7,12
FGA 23,24 23, 24
JPLR. W | Agency ID Specimen ID Category Indexes mtDMA LR | ¥-5TR LR Combined LR |
2.48E-+005iESSP28043  {DVI-3-13-212/204 |Unidentified...|CADAVERE... |  L.87E+003| | 4.63E+008|

Combined LR
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La busqueda realizada por STN de hermana que busca a hermana y sobrino, inicamente nos oferta
a su posible hermano (gracias a la existencia de ADNmt). Aparece compatible otro perfil con menor
CPLR y descartado por sexo.

Una vez identificado el hermano tenemos que configurar un nuevo P7, en este caso por MP, y
cambiar la Categoria de Perfil a Biological Father para realizar la busqueda del hijo de este, sobrino de
Bonnie. Pero sin embargo la BD de datos no ofrece a ningin candidato, por lo que todo parece indicar
que Zarchay no es padre bioldgico de Maxwell (sorpresas que da la vida).

Busqueda STN (oferta solo al hermano)

STR | mtDNA | Y-5TR
Eagel ggggiz%aoh:s
locus A Eﬂgégg;l—wsusnu DVI-1-10-5-460/860
Biological Sibling Lf”;g;’faﬁfd e
»|D851179 14, 15 14
D21511 29, 30 29,30
D7=820 it u i JPLR W | Agency ID Specimen D Category Indexes mtDMNA LR ¥-STRLR Combined LR
CSF1PO 11,12 10, 11
D351358 15, 16 15 1.48E+001|ESSP28043 DVI-I-10-9-460/860  |Unidentified...  CADAVERE... 2.74E+003 4.06E+004
THO1 7,9.3 9.3 _ ) _
D135317 8, 11 8, 14 Candidates UHR JPLR
0165539 g 12 10, 11 7,66E+02 = = 7,66E+H02
VA 15, 17 15, 19
TPOX 11 8,12
D18551 14, 16 15, 16
Amelogenin | X 0
D55318 7,12 9,12
FGA 19, 24 19, 22

Se configura un STN buscando a hermana. Compatible otro perfil con menor CPLR y descartado por
Mitocondrial.

STR | mDNA | Y-STR |
s |Coi
loass A ?Nv_ll_(-:léggggmsz DVI-I-4-11-100/348
Biclogical Sibling ﬁ’l}',g;’fbﬁ:d pSsc
| D521 L) 1 1% ‘ JPLR | Agency ID Specimen ID Category Indexes mtDMA LR ¥-STR LR Combined LR
D21511 | 29,33.2 29,31
075820 11, 12 10, 12 4.79E+004| ESPF31006 DYI-II-4-11-100/348 Unidentified... {CADAVERE. .. 2.74E+H003 1.31E+008
CsFPO | 12 12
D351358 | 15, 17 16, 18 Candidates UHR IPLR
THO1 8,9.3 9,9.3 2,056404 - - 2,056404
D13S317 |9, 11 F]
D165538 | 10, 13 0
VWA 16, 18 14, 18
TPOX 12 8, 12
D18S51 | 12,17 12
Amelogenin | X b4
Dss81s |7, 12 7,12
FGA 18, 25 24, 25
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Se configura un S7N de nieta buscando a ambos abuelos. La BD oferta solo a la abuela, y con la
configuracion actual que tenemos establecida para las busquedas por STN, el abuelo nunca seria ofertado,
incluso confeccionando otro P7 con la nieta y la abuela como conocidas.

STR | mDNA| Y-STR |

el Egsngizdgub:a
locus A Eﬂ\ggs—é;{;mfz DVI--5-1-328/370
Maternal Relative Unidentified Person
1.56E+01
»|DEs1179 | 14 13
|D21511 28, 29 31.2,32.2
D75820 11 11
|csFipo |12, 13 |a, 13
0351358 | 16, 17 15
| THo1 & 6, 7
D138317 12 10, 12
|D1sss3s 11,12 |11, 12
VIVA 16, 17 17, 19
| TPOX 9,12 8, 12
018551 13, 15 14, 15
.Amelogenin- 'y I
055818 11, 12 7,12
|Faa 19, 22 22, 24
JFLR. V| Agency ID Spedmen ID Category Indexes miDMA LR Y-5TR.LR Combined LR
1.56E+001|ES5P25043 DVI-I-5-1-328/370 |Unidentified... | CADAVERE... 3.31E+002 5.15E+003

40. Jonas Muller, busca a su hija Johanna Muller (DVI-1-FB1 vs DVI-6-5-345/481)
Se configura un MP de padre que busca a hija. E1 CPLR es muy bajo.

STR | mtoNa | Y-STR |

-
locus A a‘gégégm DVI1-6-5-345/481
Biclogical Father ;ln;i;ﬂﬁ;d Al
b DBS1179 | 13,14 |13, 16
D21511 29, 30 29, 30
075820 10, 11 10, 11
CSFIPO | 10, 12 10, 12
D3S1358 | 15, 17 |15
THO1 5, 9.3 5, 9.3
D138317 | 9,12 10, 12
D165538 | 11,12 12
VIVA 16, 17 |15, 16
TPOX 8, 12 11, 12
D18551 13, 19 13, 14
Amelogenin - X, Y X
DSse18 | 11 |11
FGA 21, 23 |23, 25
JFLR W | Agency ID Specimen ID Category Indexes miDNA LR, f-STR.LR Combined LR.
8.93E4003| ERTUPC DVI-I-6-5-345/481 |Unidentified... CADAVERE... 8.93E4+003

101



EUSEBIO LOPEZ REYES

41. Paula Powell busca a su hijo Clay Powell y marido Simon Powell. Kelly Powell a su
padre/hermano (DVI-4-MB1 and DVI-4-BD2S1 vs DVI-3-5-165/190 and DVI-3-8-155/195)

Se configura un MP con una madre y una hija de esta, buscando ambas a marido/hijo, padre/hermano
respectivamente. La BD oferta a ambos candidatos, pero se puede comprobar como el padre cadaver no
es el padre biologico del hijo cadaver (si de la hija) y al existir coincidencia en el haplotipo del CR-Y de
ambos varones, el padre biologico de este hijo cadaver encaja en que podria ser un hermano biolégico
del presunto padre cadaver (otra sorpresa).

STR | mDNA| YSTR| STR |mDNA | YSTR |
i Candidate
Target Target gq_ﬂlggte Target Target E;;PIZBEIMS
lous A ag;sgs'“‘sl ag;sgfml DVI1-3-8-155/195 locus A a‘g&g&”sl %%8230251 DVI1-3-5-165/190
iological Moth iological Child Unidentified Person Biological Mother | Biological Child Unidentified Person
Biological Mother | Biological Chil 2. 59E406 ] ogi 4.11E406

»|D8S1179 | 13, 14 14, 15 12, 15 D851179 | 13, 14 14, 15 13
D21511 31.2,32.2 30, 32.2 29,30 D21511 31.2,32.2 30,32.2 32.1,32.2
D75820 1 10, 11 9,10 D75820 11 10, 11 9,11
CSF1PO 9, 10 10 10 » | CSFIPO 9, 10 10 9,12
D351358 15, 16 15 15 D351358 | 15, 16 15 15, 16
THO1 6,9.3 6,9.3 7,9.3 THO1 8,9.3 6,9.3 6,7
D135317 10, 11 10, 11 10, 11 D135317 10, 11 10, 11 10, 11
D165533 9, 12 12 9,12 D165539 9,12 12 12
VWA 14, 17 14, 17 16, 17 VWA 14, 17 14, 17 16, 17
TPOX 8,12 8 8, 12 TPOX 8, 12 8 8, 12
D18551 17, 19 14, 19 14, 16 D18551 17, 19 14, 19 15, 19
Amelogenin - X i xY Amelogenin | X X XY
D55818 12 4% il 055818 12 7,12 7,12
FGA 23,25 21,25 21,25 FGA 23,25 21,25 25

JPLR. W | Agency ID Spedmen ID Category Indexes mtDMA LR Y-5TR LR Combined LR
2.52E+006 | ERTUPC DVI-I-3-8-155/195 |Unidentified... | CADAVERE... 2.52E+006

JPLR | Agency ID Specmen ID Category Indexes mtDMA LR Y¥-STR LR Combined LR,
4, 11E+006; ESSP23043 DVI-I-3-5-165/190 | Unidentified... | CADAVERE... 4, 11E+006

Se configura un S7TN de hermano que busca a hermano (aunque sea gemelo).

STR | mona | v-5TR |

g lomes  omss cwes

loas A Em_gé?&géﬁnfm DVI-II-11-1P-380/935 | DVI-II-10-8P-380/895 | OVI-I-11-3-385/925
Biological Sbling Lalrsldazlliaﬁsed Person g?&lgzmlad Person ;Jrgggrlhof‘i;ed Person

»|Dssi7e | 13,14 13, 14 13,14 13, 14

D21511 | 30,33.2 0 30,33.2 30,33.2

D7se20 |11, 12 11, 12 11,12 11, 12

CSFIPO 10,11 1 10, 11 10, 11

D518 | 15, 16 15, 16 15,16 15, 16

THOL 7,9.3 7,9.3 7,93

D135317 | 8,11 8, 11 8, 11 8, 11

Disss3e | 11, 12 11,12 11,12 11,12

WA 14,17 14,17 14,17 14,17

PO 8 s s 8

DI8SS1 | 14, 17 14 14,17 14,17

Amelogenin | X, Y XY XY XY

D588 | 11,13 11,13 11,13 11,13

FGA 22,25 22,25 22,25 22,25
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