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UTILIDAD DE ELECTROFORESIS CAPILAR EN LAS REPETICIONES 

CORTAS EN TÁNDEM DE LOS TALLOS DEL CABELLO EN UNA ESCENA 

DEL CRIMEN 

 

RESUMEN 

Introducción: En la actualidad, dentro de la medicina forense, el método estándar de oro 

para el análisis de ADN y en particular para las repeticiones cortas en tándem (STR), son 

la reacción de cadena de la polimerasa (PCR) y electroforesis capilar (CE), que se utilizan 

desde hace 20 años, y ha permitido la creación de bases de datos de perfiles genéticos de 

criminales, sospechosos y procesados en todo el mundo, que se implementado en 

investigaciones criminales. Objetivo: Caracterizar la electroforesis capilar en las 

repeticiones cortas en tándem de los tallos del cabello, a través de la revisión sistemática 

de artículos científicos de los últimos cinco años, para la identificación del autor de un 

crimen. Materiales y métodos: Se recopiló artículos científicos de cuartil 1 y 2 de los 

últimos cincos años, por medio de los términos MeSH, desde la base de datos PubMed, y 

la metodología tiene un enfoque lógico deductivo, de tipo descriptivo, de diseño no 

experimental. Conclusión: La electroforesis capilar en el análisis de las repeticiones 

cortas en tándem (STR) de los tallos de cabello, por su uso sencillo, automatización, 

versatilidad y simpleza de sus archivos, y junto con una base probabilística forense, se 

convierte en un medio potente y de gran utilidad para la identificación de sospechosos en 

una escena del crimen, pudiendo asi, discriminar y excluir a un perfil genético de un 

individuo en una población aleatoria de otro, entre uno en mil millones con tan solo 

analizar 13 loci STR. 

PALABRAS CLAVES 

Repeticiones microsatélites, electroforesis capilar, escena de crimen, cabello. 
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USEFULNESS OF CAPILLARY ELECTROPHORESIS IN SHORT TANDEM 

REPEATS OF HAIR SHAFTS AT A CRIME SCENE 

ABSTRACT 

Introduction: Currently, within forensic medicine, the gold standard method for DNA 

analysis and in particular for short tandem Repeats (STR), are the polymerase chain 

reaction (PCR) and capillar electrophoresis (CE), which has been used for 20 years, and 

has allowed the creation of data base of genetic profiles of criminales, suspects and 

defendants around the world, which is implemented in criminal investigations. Objetive: 

Characterize capillar electrophoresis in short tandem repeats of hair shats, through the 

systematic review of scientific articles of the last five years, for identification of 

perpetrator of a crime. Materials and methods: Scientifi articles of quartile 1 adn 2 the 

last five years were collected, through has logical deductive approach, of a descriptive 

type, of a non-experimental design. Conclusion: Capillary electrophoresis in the analysis 

of short tandem repeats (STR) of hair shafts, due to its easy use, automation, versatility 

and simplicity of its files, and together with a forensic probabilistic base, became a 

powerful and very useful for the identification of suspects at crimen scene, thus being 

able to discriminate and exclude a genetic profile of an individual in a random population 

of another, between one in billon just by analyzing 13 STR loci. 

KEYWORDS 

Microsatellite repeats, capillar electrophoresis, crime scene, hair. 
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INTRODUCCIÓN 

En el campo de la medicina forense, el análisis del denominado ADN forense, parte de la 

recolección de artículos o muestras en una escena del crimen para utilizarlos en la 

identificación de posibles sospechosos, y el tipo de muestra mayoritariamente encontrado 

son muestras de cabello, dicho análisis es una clave fundamental para el trabajo de casos, 

basándose en datos científicos en genética para su elaboración y una base probabilística 

para su reporte ulterior, que se implementó en la década de 1980.(1)(2) 

En la actualidad, sirviendo como una muestra probatoria, se utiliza el ADN del cabello, 

debido a que se caen diariamente un aproximado de 50 a 100 cabellos y por su alta 

resistencia a la descomposición física, lo cual les permite, permanecer por mucho tiempo 

en una escena del crimen, pero de igual manera se presta para la colocación accidental en 

la misma.(3)(4) 

El desafío del estudio de los cabellos radica en que el tipo de cabello frecuentemente 

encontrado en una escena del crimen está en una fase telógena, la cual reduce la cantidad 

y calidad del ADN. (5) 

Estudios actuales de interés forense en el análisis del ADN se enfocan en las repeticiones 

cortas en tándem o Short Tándem Repeats (STR), polimorfismo de un solo nucleótido 

(SNPs) y los polimorfismos en el genoma mitocondrial completo (mtADN).(6)  

Dentro del análisis de las repeticiones cortas en tándem (STR) a partir de los cabellos, 

actualmente el estándar de oro, es la utilización de la tecnología de la reacción en cadena 

de la polimerasa (PCR) seguida de electroforesis capilar (CE) donde se detecta 

variaciones de longitud especificas individuales en los marcadores de las repeticiones 

cortas en tándem (STR).(7) 

El archivo del análisis realizado por CE es muy simple, el cual posee, el nombre, 

longitudes de los alelos y las intensidades de fluorescencias de cada locus STR, es decir, 

existen varios picos en múltiples loci que sirven para la comparación o identificación 

individual a partir de los genotipados.(8) 

La finalidad de este trabajo de investigación se basa en la caracterización de la 

electroforesis capilar (CE) en las repeticiones cortas en tándem (STR) de los tallos del 

cabello para la identificación del autor en una escena del crimen, a través, de la revisión 

sistémica artículos científicos de los últimos cinco años en revistas de alto impacto. 
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DESARROLLO 

El tipo de muestra más común encontrado en indagaciones criminales son el cabello 

humano, y el procesamiento de dicha muestra inicia con un examen microscópico de sus 

características físicas, el cual brinda datos relevantes como por ejemplo, si el cabello es 

una muestra biológica humano o no, de qué región del cuerpo proviene, y posteriormente, 

se analiza la fase de crecimiento de la raíz y presencia de tejido blando adherido alrededor 

de la raíz del cabello para determinar la idoneidad para el análisis del adn.(9) 

En ese sentido, hay que diferenciar tres fases de crecimiento en los cabellos, una fase 

telógena o en reposo, que se caracteriza por carecer de material radicular o folicular 

adherido y también en proceso de apoptosis y queratinización, esto último implica que 

los queratinocitos pierden sus núcleos para convertirse en corneocitos y podría contener 

poco ADN nuclear y este tipo de cabello son frecuentemente encontrados, hasta un 95%, 

en las muestras recolectadas en una escena del crimen, en contraste con cabellos en fase 

activa o anágeno, por lo tanto, en dependencia de estas características el cabello puede 

usarse para el análisis del adn nuclear (STR) o adn mitocondrial. (10)(11)(12)(13) 

 

Figura 1 Ejemplos raíces capilares en fase anágena, catágena y telógena. 

(Fila superior) Ejemplos en fase anágena, que presentan cierta cantidad de tejido blando que rodea la 

porción apical de la raíz estirada. (Fila del medio) Ejemplos de raíces pilosas en fase catágena que exhiben 

características intermedias de raíces pilosas en fase anágena y telógena. (Abajo) Ejemplos de raíces pilosas 

en fase telógena que exhiben un minino de tejido blando alrededor de la raíz. Imágenes tomadas con un 

aumento de 200x bajo iluminación de campo claro.(9) 
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Posterior al análisis de idoneidad de los cabellos, el siguiente proceso es la extracción 

donde se puede aplicar diversos protocolos que incluyen pasos como lavado, 

lisis/digestión, y purificación, para obtener muestras con adn cuantificable en forma 

purificada y realizar una correcta secuenciación del ADN.(14)(15) 

REPETICIONES CORTAS EN TÁNDEM (STR) 

En el genoma humano, dentro de las regiones del ADN no codificante, existen secuencias 

de nucleótidos repetidas llamadas repeticiones cortas en tándem (STR) o repeticiones de 

secuencia simple (SSR) que van desde un tamaño de 2pb a 6pb, con una mediana de 25 

nucleótidos.(16)(17) 

La elevada tasa de mutación de las repeticiones cortas en tándem (STR) se produce en 

consecuencia a que, en estas regiones del genoma, durante la replicación del ADN, se 

producen eventos de deslizamiento y como resultado existen mutaciones frecuentes en 

cada repetición.(18), y podemos encontrarlos en los cromosomas sexuales, asi como en 

los cromosomas autosómicos, siendo estos últimos de superior importancia para la 

identificación individual (19) en el sistema judicial debido a que ostentan elevadas bases 

estadísticas y un mayor poder de discriminación con un método cuantitativo 

estandarizado.(20) 

Las repeticiones cortas en tándem (STR) se subclasifican en dependencia de las unidades 

repetidas y la estructura repetida, con respecto a la longitud de la unidad de repetición 

principal, se puede dividir en dinucleótido, trinucleótido, tetranucleótido, pentanucleótido 

y hexanucleótido. Los STRs más comunes en el genoma humano son los dinucleótido y 

tetranucleótido, el primero se encuentra en 30%-67%, y de éste existen dos subtipos, el 

mayormente secuenciado es AC, que es 2,3 veces más común que AT.(17)  

 

   Figura 2 Muestra de STR tetranucleótido (CTAG) de diferentes longitudes en el mismo locus. (21) 
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Los miles de repeticiones cortas en tándem (STR) existentes en el genoma humano, solo 

representan un 3%, eso vendría a significar un aproximado de 70.000 loci STR, pero a 

nivel mundial solo se han seleccionado unos cuantos loci, para la creación de bases de 

datos de ADN forense de tipo gubernamental, es así que se ha implementado en más 60 

países dichas bases de datos lo que genera alrededor de 125 millones de perfiles de 

delincuentes/detenidos que se utiliza en laboratorios criminalísticos. (22)(23) (17) 

Entre las principales bases de datos se encuentra CODIS (Combined DNA Indexing 

System) de los EE.UU. el cual usa 20 loci A-STR (STR autosómicos) centrales, que no 

incluyen los cromosomas X e Y, el cual es usado por más de 190 agencias del país; por 

su parte en China su base de datos nacional de ADN posee 23 loci A-STR centrales y la 

Unión Europea recomienda a sus países miembros usar 16 loci A-STR del Conjunto 

Estándar Europea (ESS) (24)(25) 

Con respecto, en el Ecuador, dentro del manual de procedimientos para el laboratorio de 

ADN humano, del Sistema especializado integral de investigación, de medicina legal y 

ciencias forenses, cuyo ente regulador es la Fiscalía General del Estado, que fue entregado 

en el 2014, nos menciona que todos los laboratorios criminalísticos debe poseer reactivos 

para amplificar marcadores autosómicos, con un minino de 16 loci, y sexuales (X y Y), 

que serán actualizados acorde con los estándares internacionales.(26) 

Combined DNA Indexing System (CODIS) 

La Oficina Federal de Investigaciones (FBI) de los Estados Unidos elabora perfiles 

genéticos de las repeticiones cortas en tándem (STR) para la creación de una base de datos 

forense denominada Sistema de Índice de ADN Combinado o CODIS por sus siglas en 

inglés, el cual utiliza el Sistema Nacional de Índices de ADN (NDIS) y la Base de Datos 

Nacional de ADN de personas desaparecidas, que sirve para la comparación de muestras 

recolectadas en un escena del crimen y muestras biológicas derivadas de sospechosos 

potenciales previamente almacenados.(27)(28) 

Los principales loci de las repeticiones cortas en tándem (STR) albergados en el Sistema 

Índice de ADN Combinado (CODIS) son los siguientes:  D19S433, CSF1PO, D16S539, 

D1S1656, D2S1338, D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, D10S1248, D12S391, 

D13S317, D18S51, D21S11, D22S1045, FGA, TH01, TPOX y vWA.(29) 
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Figura 3 Ilustración del análisis de TYPER-X19 multiplex. 
Los cuadros representan el color del tinte y el rango de fragmento esperado para cada locus.(30) 

 

El parámetro que la Oficina Federal de Investigaciones (FBI) utiliza para medir el éxito 

del software Sistema de Índice de ADN Combinado (CODIS) es mediante el parámetro 

llamado “investigaciones asistidas” donde significa el valor agregado que ha brindado el 

sistema en un determinado número de investigaciones criminales, y dicho sistema ha 

ayudado en más de 574.343 investigaciones hasta el corte de corte de Octubre del 2021, 

y contiene hasta la fecha el Sistema Nacional de Índices de ADN (NDIS) más de 

14’836.490 perfiles de infractores, 4´513.955 perfiles de arrestados y 1´144.255 perfiles 

forenses.(31) 

Secuenciación de las repeticiones cortas en tándem (STR) 

Una vez que se aplicó cualquier protocolo de extracción a los cabellos humanos, a 

continuación se secuencia las muestras purificadas, uno de los primeros métodos usados 

para este fin, fue propuesto por Sanger en 1977 que consistía en la clonación/terminación 

de cadena, que permite una longitud de lectura de  25 a 1200 pares de bases (pb), con un 

tiempo de ejecución de 2h, y posterior con el desarrollo de la técnica de PCR surgieron 

los técnicas de secuenciación de segunda generación entre las importantes se encuentran 

aquellas basadas en la pirosecuenciación o SBS (secuenciación por síntesis) o em-PCR 

(PCR en emulsión) con una longitud de lectura de 100 a 1000 pb con un tiempo de 

ejecución de 24 horas. Otro método son los puentes PCR o terminación inversa, con una 
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longitud de lectura de 36 a 300 pb y que dura varios días, así como, SBS sensible a iones 

junto con cambio de pH dando una lectura de 200 a 400pb y culminando la ejecución en 

2horas, implementados a partir del 2005 por varias empresas.(32) 

Actualmente el método estándar en medicina forense es el PCR para amplificar las 

repeticiones cortas en tándem (STR) y luego se aplica electroforesis capilar (CE) para 

separar los amplicones de ADN.(33) 

ELECTROFORESIS CAPILAR 

Los tres principales componentes de un sistema de electroforesis capilar (CE) son:  

1. Capilar de separación,  

2. Fuente alimentación de alto voltaje, y  

3. Detector, con apoyo eléctrico para la adquisición de datos adecuadamente.  

Las señales obtenidas por el detector deben pasar por un software de adquisición de datos, 

el cual tiene como objetivo trasformar la señal medida en valores numéricos digitales que 

puedan procesarse posteriormente, dando como resultado un gráfico denominado 

electroferograma.(34) 

Se define a la electroforesis capilar (CE) como la interpretación y cuantificación, del 

tiempo de migración de las moléculas de ADN, tanto en longitudes de fragmentos del 

ADN como en cantidades de amplicones expresados en Unidades Relativas de 

Fluorescencia (RFU) para el caso específicos de las repeticiones cortas en tándem (STR), 

que para una fácil comprensión se visualiza en perfiles de pico y tablas o llamados perfiles 

de CE, donde los picos son el reflejo de las RFU medidas y las tablas determinan la 

longitud de los fragmentos indicados en números. Dichos archivos que contiene los 

perfiles de EC o electroferogramas, son muy simples los cuales contienen los nombres de 

locus STR, las longitudes de los alelos STR y las intensidades fluorescentes (RFU o 

alturas máximas). Y en un perfil de electroforesis capilar (CE) existen varios picos en 

múltiples loci (aproximadamente de 13 a 24), cuando un pico coincide con el genotipado 

de un contribuyente conocido a la muestra, es conocido como pico alelo o 

verdadero.(8)(35) 

A continuación, un ejemplo de un electroferograma de 21 loci STR de un cabello. 
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Figura 4 Perfil completo de un cabello.(10) 

En un electroferograma, se puede observar para cada locus de STR autosómicos, dos 

alelos, que refleja el componente diploide del genoma humano, es decir, un alelo proviene 

de la madre y otro del padre, que significa que una persona es heterocigótica mostrando 

un patrón de dos bandas o picos, pero si los dos alelos de sus progenitores son idénticos 

se visualizará un patrón de un solo pico.(36) 

Los capilares, de un diámetro pequeño, que posee un sistema de electroforesis capilar 

(CE) le confieren la característica de poder usar muestras con un volumen muy bajo 

logrando una mayor sensibilidad, y produciendo mejores formas de pico y mayor 

resolución pero dichas muchas deben tener en mayor concentración las moléculas a 

analizar.(37)  

Los capilares están tapizados con un polímero bombeable y actualmente el proceso esta 

automatizado por medio de bombas que llena los capilares inmediatamente después de 

cada proceso en pocos minutos, y posee tiempos de ejecución rápidos debido a la 

superficie del capilar que disipa el calor en casos de una electroforesis de alto voltaje. 

Además de tener la automatización de cargas de las muestras, realiza la detección por 

medio de fluorescencia, eliminando asi el uso de productos radiactivos, pudiendo 

secuenciar hasta 1000 bases en 40 mins.(38)  
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La electroforesis capilar (CE) puede sencillamente conectarse a varios tipos de 

conectores, como por ejemplo el más común es el detector de espectrometría ultravioleta-

visible (UV-Vis) con un límite de detección de moléculas entre 10-5 – 10-7 posee ventajas 

como bajo costo y la matriz de diodos proporciona información sobre la identidad y la 

pureza del analito, pero como desventaja tiene baja sensibilidad, como segundo detector 

más usado se encuentra la fluorescencia inducida por láser con un límite de detección de 

10-10 – 10-16 es altamente sensible, selectivo y adecuado para dispositivos de microfluidos 

pero requiere un etiquetado de las muestras y dispersión de luz Rayleigh y Raman.(39) 

Existes múltiples kits en los que se ha implementado la tecnología de amplificación 

basados en la reacción de cadena de la polimerasa (PCR) compatibles con la electroforesis 

capilar (CE), y que han sido probados para medir el poder estadístico de los mismo en 

muestras de tallos de cabellos sin raíces, se pudo producir un perfil genético en el 83% 

de las muestras (de 38 muestras usadas en el estudio) y en otro estudio utilizando el mismo 

kit de amplificación con una muestra de 15 individuos, reveló que las probabilidades de 

coincidencia era de 1 en 581 millones de personas.(10)(11) 

BASES ESTADÍSTICAS FORENSES UTILIZADAS EN LAS REPETICIONES 

CORTAS EN TÁNDEM (STR) 

En relación al método de razón de verosimilitud (LR) se puede resaltar su utilidad en 

investigaciones de delitos, ya que mide la solidez de la evidencia, ya sea a favor o en 

contra de cada hipótesis en un contexto delimitado, además, su principal ventaja sobre 

otros métodos radica en la evidencia analizada tanto con el contexto de la hipótesis 

presentada por la fiscalía como frente a una hipótesis alternativa a la misma. Y se puede 

formular hipótesis en investigaciones criminales de la siguiente forma: Hp o HQ: Donde 

p o Q es la evidencia del perfil de ADN recuperado, se origina del acusado o hipótesis de 

acusación, y Hd o HX: donde d o X es la evidencia del perfil de ADN que proviene de 

alguien que no es el sospechoso o un pariente cercano del sospechoso o hipótesis de 

defensa. Si el valor es >1 la solidez de la evidencia fortalece la hipótesis principal, pero 

si esta <1 la evidencia la debilita.(40)(41)(42) 

Otros parámetros utilizados en medicina forense, son la probabilidad de coincidencia 

aleatoria o RMP (por sus siglas en inglés) o probabilidad de coincidencia combinada 

(CMP), poder de exclusión combinado (CPE) y poder de discriminación combinado 

(CPD). La probabilidad de coincidencia aleatoria (RMP) no es más que la posibilidad que 
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dos individuos diferentes tengan el mismo genotipo o, en otras palabras, es la posibilidad 

de que alguna persona alzar no emparentada en la población tenga el mismo perfil 

genético que la muestra probatoria, que se expresa en una formula como la sumatoria de 

los cuadrados de las frecuencias alélicas.(43)(16) 

Poder de discriminación combinado (CPD), es la probabilidad de que dos individuos 

elegidos al azar, puedan ser distinguidos por medio de un sistema genético, ya que no 

están emparentados a pesar de encontrarse en una misma población, expresado en 1 – 

probabilidad de coincidencia (RMP). El poder de exclusión combinado (CPE), es la 

probabilidad de que un padre o autor de un crimen, sea excluido al ser tomado al azar por 

medio de un sistema genético, es decir, la proporción de individuos falsamente incluidos 

como padres o autores de un crimen, expresado como He2 + (1 – (2 (He) (Ho)2) donde 

He es a frecuencia de los heterocigotos y Ho corresponde a la frecuencia de los 

homocigotos.(44) 

La relevancia de dichos parámetros usados en medicina forense se reflejan en los estudios 

realizados, como por ejemplo, como es el caso en Kuwait (continente asiático) donde 

obtuvieron que la probabilidad de que dos perfiles sean idénticos para los 23 loci 

autosómicos comparados en dicha población es de 1 en 1.36 x 1029 y un valor de 

probabilidad de coincidencia combinada (CMP) de 7.37 x 10-30  y un poder de exclusión 

combinado (CPE) de >99.9999%.(45) 

En este contexto, un estudio realizado en India (Madhya Pradesh) con una población de 

72’597.565 habitantes, el poder de exclusión combinado (CPE) fue de 0.999999995 y un 

valor de la probabilidad de coincidencia combinada (CMP) de 4.4 x 10-29 y finalmente un 

poder de discriminación combinado (CPD) de 1, donde se analizaron 23 loci autosómicos 

STR lo que demuestra una elevada eficiencia y datos de referencia para la investigación 

forense e individualización.(46) 

En el reino de Arabia Saudita, que posee una población de 32.5 millones de habitantes, 

se realizó otro estudio en el cual con una muestra de 523 hombres, se analizaron 21 loci 

autosómicos STRs arrojando un resultado de un poder de exclusión combinado (CPE) de 

0.9999999563 y un poder de discriminación combinado (CPD) de 

0.9999999999999999999999999705 para todos los loci estudiados.(47) 
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Otro estudio realizado en el reino de Bahrein con 1´314.562 personas, ubicado en el Golfo 

Arábigo, se evaluó 543 muestras para analizar 21 STR autosómicos como resultado dio 

un poder de discriminación combinado (CPD) de 99.999999% y una probabilidad de 

coincidencia combinada (CMP) de 4.5633E-27 (4.5633 x 10-27) (48) 

Ahora bien, en una población de Gansu (China) recolectaron 547 muestras de individuos 

no relacionados para analizar 15 loci STR autosómicos dando como resultado una alta 

eficiencia forense e importancia en la diferenciación de individuos debido a un poder de 

discriminación combinado (CPD) de 0.999999. (49) 

En poblaciones más grandes como Sierra Leona, un país de África occidental, con 

7´650.154 habitantes, de los cuales se tomaron una muestra de 528 personas no 

relacionadas, su poder de discriminación combinado (CPD) fue de 

0.99999999999999999999999697 del análisis de 18 loci STR autosómicos.(50) 

En el continente americano también se realizan estudios de discriminación de los STRs, 

como es el caso de Brasil con una población de 206 millones de habitantes, tomando una 

muestra de 1575 personas, se obtiene una probabilidad de exclusión combinada (CPE) de 

0.99999998, una probabilidad de coincidencia combinada (CMP) de 1.3977 x 10-25 y un 

finalmente un poder de discriminación combinado (CPD) de 0.99553535, con base en el 

análisis de 26 loci STR autosómicos.(51) 

En un estudio poblacional realizado de grupos mayas de Guatemala y México, se 

evidenció un poder de discriminación combinado (CPD) de ≥ 99.99999999999% y una 

probabilidad de exclusión combinada (CPE) de ≥ 99.99% a partir de 513 muestras 

analizando 15 loci STR autosómicos, datos útiles para la identificación humana.(52) 

En Ecuador, a pesar de que, a partir del 2014, se implementó un manual para el manejo 

adecuado de indicios biológicos que serán analizados en los laboratorios de genética 

forense del país, no existen estudios realizados en la población ecuatoriana, y se puede 

inferir que la falta de estudios en esta área, se debe a la ausencia de una base de datos de 

perfiles genéticos nacional. 
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LAS REPETICIONES CORTAS EN TÁNDEM DENTRO EN UNA ESCENA 

DEL CRIMEN 

Se ha demostrado que, si se utilizan más loci de repeticiones cortas en tándem (STR) para 

tipificar, el valor de discriminación es mayor, ya que la probabilidad de que dos 

individuos de una población aleatoria posean el mismo número de unidades repetidas de 

los STR analizados es extremadamente raro, y con solo analizar 13 loci STR, esa 

probabilidad se eleva a una en un billón entre individuos no relacionados.(21) 

Una dificultad para los laboratorios forenses es la secuenciación de las repeticiones cortas 

en tándem (STR) de los tallos de cabellos se debe cuando están en una fase telógena, lo 

que implica que el proceso de queratinización degrada los orgánulos y los ácidos 

nucleicos resultando en un ADN nuclear degradado y en poca cantidad, pero se ha 

realizado estudios donde se compara la secuenciación de ADN mitocondrial y ADN 

nuclear simultáneamente de unas mismas muestras de cabellos en fase telógena, donde la 

cantidad fue poca y con una calidad de un nivel elevado de degradación, se demostró que 

a pesar de estas condiciones se obtuvo una secuenciación del 99.93% al 99.88% de ADN 

nuclear, y el 0.07% al 0.12% restante eran ADN mitocondrial.(15) 

Por lo tanto, para superar esta dificultad, muestras de ADN degradas y un bajo número 

de copias o LCN por sus siglas en inglés, se ha propuesto en un estudio implementar un 

método denominado análisis de la curva de fusión de alta resolución (HRM), el cual se 

basa en la utilización de curvas de fusión de alta resolución para que se analicen las 

muestras de acuerdo a la longitud de la secuencia de ADN, el contenido de GC y la 

complementariedad de las cadenas y por su uniformidad de alta temperatura y precisión 

de resolución puede distinguir la diferencia de una única base en la cadena a partir del 

análisis de 200pb. Dicho estudio demostró que el método HRM puede secuencia 

exitosamente el ADN de tallos de cabello, con plantillas tan bajas como 100pg de cantidad 

y tan cortas de 60pb.(53) 

Otro aspecto que puede mejorar el desafío de un LCN se centra en qué método se usa 

para la amplificación, el PCR convencional, requiere una muestra que va desde 100pg a 

500pg, es decir unas 80 a 250 células diploides para generar un perfil de ADN óptimo, 

pero si se usa el PCR directo el cual evade los procesos de extracción, cuantificación y 

contracción que se debe emplear en la PCR convencional, y solo necesita 17 células, 
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también se puede minimizar los errores del personal de laboratorio, la contaminación de 

ADN exógeno, y también se puede reducir el tiempo y el costo total del procesamiento 

de las muestras.(54)(55) 

Un último desafío en el análisis de los perfiles de ADN, es son las mezclas de ADN, que 

significa que una muestra puede contener contribuciones de ADN de múltiples donantes 

en diferentes proporciones, que se expresa en electroferograma más de dos picos en un 

loci específico, y la interpretación es mucho más compleja debido a el número potencial 

de alelos presentes en el perfil, incorporación de alelos y el desequilibrio heterocigoto. Y 

para solventar dicho dilema, se ha requerido de métodos cada vez más complejos para la 

interpretación de las mezclas, uno puede ser la combinación de marcadores genéticos 

junto con STR, como SNP-STR, DIP-STR y si se utiliza cebadores específicos de alelo 

tendrían una sensibilidad de 1:1000. Otra vía es la aplicación de métodos de genotipado 

probabilísticos, estos se clasifican en semicontinuos, los cuales no utilizan información 

sobre la altura de los picos ni artefactos de modelos como el tartamudeo, y continuos, que 

si lo hacen.(56)(57) 

 

Figura 5 Un electroferograma de una mezcla equilibrada de dos personas que muestra alelos (rombos rojos) 

y artefactos (triángulos azules o números azules)(1) 

El uso de bases de datos basadas en las repeticiones cortas en tándem (STR) para 

identificación de sospechosos en crímenes tienen un aumento en personas detenidas, por 

ejemplo, en Malasia se triplicó la aprehensión de personas en solo dos años, con aciertos 

o coincidencias en un 100%, de un 17 a 69, del 2017 y 2019, respectivamente.(58) 
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La identificación humana por medio de las repeticiones cortas en tándem (STR) se puede 

mostrar de manera simplificada en la figura 6, donde se muestra la comparación del perfil 

de ADN de un sospechoso contra el perfil de ADN secuenciado de una muestra biológica 

de un escena del crimen, donde se aprecia la coincidencia de los 3 loci STR.(21) 

 

Figura 6 Comparación entre la evidencia de la escena del crimen y dos sospechosos.(21)
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CONCLUSIONES 

En este trabajo de investigación se caracterizó la electroforesis capilar en las repeticiones 

cortas en tándem de los tallos de cabellos para la identificación del autor en una escena 

del crimen. Lo más importante en la caracterización de la electroforesis capilar fue su 

versatilidad, sencillez, y simpleza, porque posee procesos automatizados, facilidad de 

intercambio de los detectores, desde detectores con poca capacidad hasta aquellos con 

muy elevada capacidad de detección de moléculas, también por la generación de archivos 

simples utilizados en la comparación de perfiles genéticos. 

La electroforesis capilar, ayudó en gran medida, por lo antes mencionado, a elaborar bases 

de datos con los perfiles genéticos de sospechosos, delincuentes y detenidos en procesos 

judiciales en muchos países del mundo, el más importante es el sistema CODIS de los 

Estado Unidos, que ayuda enormemente en las investigaciones criminales, que 

conjuntamente con bases estadísticas forenses, determinan un elevado peso en la 

discriminación y exclusión de perfiles genéticos e hipótesis en investigaciones criminales, 

al combinar los múltiples loci existentes en la actualidad, que van desde 13 loci a 23 loci, 

tanto asi, que si se utiliza simplemente 13 loci para tal análisis, la probabilidad de que un 

individuo tenga el mismo perfil genético que otro en una población aleatoria, es de uno 

en mil millones. 

Lo más difícil en la generación de los perfiles genéticos mediante la electroforesis capilar, 

a partir de muestras de tallos de cabellos, se debe a varios motivos entre ellos se 

encuentran: la fase telógena del cabello, poca cantidad de muestra recolectada en una 

escena del crimen, mala calidad del ADN, mezclas de ADN. 
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