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Resumen

Existen multiples investigaciones donde puede ser necesaria la aplicacion
de las ciencias forenses. Estas incluyen la participacion de varias ramas
cientificas como son: la fisica, la quimica, la medicina, la biologia,
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biotecnologia, etc. Pero su principal objetivo es el reconocimiento, la
identificacion y la evaluacion de pruebas fisicas para procedimientos
legales. La reaccién en cadena de polimerasa (PCR) permite amplificar
mas de un millén de veces un ADN obtenido a partir de una region
seleccionada del genoma, analizando un determinado numero de
regiones polimorficas, la probabilidad de que dos individuos sean
genéticamente iguales es practicamente nula. Por ello, puede utilizarse
como prueba para ayudar a condenar a un sospechoso de un delito, o
para absolver a una persona inocente. Se hace uso de muestras tomadas
en el lugar del delito o de los sospechosos, que normalmente son sangre,
pelo o fluidos corporales, asi se obtiene un perfil de ADN que puede
compararse con otros perfiles si es que se cuenta con una base de datos.
De este modo, se pueden descubrir conexiones entre distintos lugares
del delito, entre personas y lugares del delito. Ademas, el ADN puede
utilizarse para identificar a victimas de catastrofes, localizar a personas
desaparecidas e incluso precisar la procedencia de mercancias objeto de
trafico como marfil o madera. Las repeticiones cortas en tandem del
cromosoma X(X-STR) son utilizadas en la identificacion forense y en
pruebas de parentesco biolégico. Actualmente existen varios estudios en
los X-STR, sin embargo, el panel incluye varios marcadores del mismo
grupo de ligamiento. Al incluir marcadores de diferente grupo de
ligamiento la prueba es mas eficiente. En el presente trabajo se presenta
un estudio de cinco loci X-STR para su aplicaciéon en estudios genéticos
forenses en poblacion mestiza del occidente de México. Se tipificaron
cinco loci X-STR en 379 muestras de individuos del occidente de México
mediante PCR, geles de poliacrilamida al 7% y tincion con plata. Se
estimaron las frecuencias alélicas y haploticas, asi como los parametros
forenses. En los resultados los datos combinados mostraron un poder de
discriminaciéon de 0.999389 y 0.99995 en hombres y mujeres
respectivamente. La combinacién de la probabilidad media de exclusion
fue 0.9998797 para casos de trios y 0.990701 para duos. En el sistema
Decaplex, sistema usado en diversos reportes, se pueden consultar
valores de discriminacion en mujeres de 99.9999% y en hombres de
99.9998%, los cuales son resultados muy cercanos al obtenido en el
estudio, demostrando que con utilizar solo cinco loci se pueden obtener
datos altamente informativos para uso en pruebas forenses. Esta
ponencia se baso en las referencias [1-9].
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