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Resumen: EnPanamd, el Instituto de Medicina Legal y Ciencias
Forenses a través del Laboratorio de Andilisis Biomolecular
realiza las pruebas de ADN en casos de investigacién y casos
de filiacidn utilizando la metodologia conocida como Huella
Genética para lo cual requiere de estudios de la Poblacién en
Panamé actualizados y que proporcionen los datos forenses
necesarios para evaluar la importancia de la evidencia de ADN
de forma cientifica en funcién de cdlculos probabilisticos. El
objetivo de la investigacidn es la determinacién de pardmetros
genéticos estadisticos poblacionales y de interés forense para
20 marcadores autosémicos STR de identificacién humana
en la poblacién de Panamd. El estudio es una investigacion
cuantitativa con un diseio no experimental y un tipo de
estudio descriptivo, explicativo. Se analizan 267 muestras
de manchas de sangre en papel FTA de individuos de la
poblacién panameiia seleccionadas evitando coincidencias entre
primer y segundo apellido y procesadas amplificando 20 loci
STR correspondientes al protocolo comercial PowerPlex® 21
(corporacién Promega) en un termociclador GeneAmp 9700.
Seguidamente la separacién y deteccion de los fragmentos de
ADN amplificados se realizé mediante electroforesis capilar en
el analizador genético ABI 3500 y el programa GeneMapper
IDX-v1.2 validdndose los 267 perfiles genéticos, y con el
programa PowerStat v1,2 se obtuvo los datos de frecuencia
alélica, probabilidad de coincidencia, poder de discriminacién
y probabilidad de exclusién de cada uno de los 20 loci STR
autosoémicos. Utilizando el programa Arlequin se determina
que los datos cumplen con equilibrio de Hardy — Weinberg
indicativo que la distribucién de frecuencias estd dentro de
lo esperado. Una comparacién con frecuencias de estudios de
poblaciones cercanas como Colombia, Costa Rica y con las
frecuencias de Hispanos de Estados Unidos muestra que hay
distribuciones similares de alelos.

Palabras clave: marcador genético, frecuencias alélicas,

equilibrio Hardy — Weinberg.

Abstract: In Panama the Institute of Legal Medicine and
Forensic Science, through the Laboratory of Biomolecular
Analysis, performs the DNA test in forensic investigations
and kinship cases using the DNA fingerprint methodology.
For this, it is required to have updated Genetic Espinosa,
E. (2020). Datos Genéticos Forenses para 20 Marcadores de
Identificacién Humana de la Poblacién de Panama. Revista
Redes. Universidad Especializada de las Américas 1(13).87-101
pag. Population Studies from the Panamanian population witch
provide the forensic data necessary to evaluate the importance
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of a DNA evidence with the proper scientific approach using
probabilistic calculations. The objective of the research is the
determination of populational statistical genetic parameters and
of forensic interest for 20 autosomal markers STR of human
identification in the population of Panama. The study is a
quantitative investigation with a non-experimental design and
a descriptive, explanatory type of study. Analyzes 267 samples
of blood stains on FTA paper from selected individuals from
the population of Panama, avoiding coincidences between first
and second surnames and processed by amplifying 20 STR
loci corresponding to the commercial protocol PowerPlex®
21 kit (Promega Corporation) in a GeneAmp 9700 thermal
cycler. The separation and the detection of the amplified DNA
fragments was carried out by capillary electrophoresis in the ABI
3500 genetic analyzer and the GeneMapper IDX-v1.2 program,
validating the 267 genetic profiles, and with the PowerStat v1.2
program and the GENEPOP program data were obtained for
allele frequency, coincidence probability, discrimination power
and exclusion probability of each of the 20 autosomal STR loci.
The results showed that the data complies with the Hardy -
Weinberg equilibrium. A comparison with previous frequencies
of 15 markers of the population of Panama, and with studies of
nearby populations such as Colombia, Costa Rica and Hispanics
from the United States shows that there are no significant
differences.

Keywords: genetic marker, allele frequency, Hardy — Weinberg
equilibrium.

INTRODUCCION

El Acido Desoxi-Ribonucleico (ADN) es la molécula compuesta de secuencias de nucleétidos que codifican
las instrucciones para el desarrollo y funcionamiento de todo organismo y es el responsable de la herencia
bioldgica o trasmision de caracteristicas genéticas. EI ADN estd organizado en estructuras denominadas
cromosomas y las instrucciones estdn almacenadas en unidades de informacién conocidas como genes que
ocupan posiciones especificas (o Locus) en los cromosomas. Una unidad (gen), para una misma posicion
(locus), puede tener distintas formas posibles (polimérfico) y cada versién o forma se conoce como alelol
(Butler, 2010).

La gran mayoria del ADN es igual en todas las personas (99.7 % del genoma humano), pero hay regiones o
secuencias que presentan variaciones y ademds son heredables por lo que tienen aplicacion para individualizar
personas o identificar relaciones bioldgicas y son utilizadas como marcadores genéticos para identificaciéon
humanal (Butler, 2010).

En Panami el Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses (IMELCEF) es la entidad publica con la
misién de brindar asesorfa cientifica y técnica a la administracion de justicia y quien, a través del Laboratorio
de Analisis Biomolecular y el uso de la Genética, para el afio 2008, ya realiza las pruebas de ADN en casos
de investigacion forense y casos de filiacién2 (Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses [IMELCF],
2009).

Al realizar un andlisis de ADN y obtener un perfil genético e interpretar los resultados, son

necesarios los datos genéticos forenses de la poblacién para, asignar estadisticamente, un valor cuantitativo

a la prueba de ADN (Scientific Working Group on DNA Analysis Methods [SWGDAM] 2017) y poder
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determinar, por ejemplo, las probabilidades de que el perfil genético en una evidencia sea de una persona
determinada o la probabilidad de que un sujeto sea el padre bioldgico de un bebe.

El analisis de ADN para identificacién humana de mayor utilizacién en la comunidad cientifica y
utilizado actualmente en el IMELCEF es la metodologia generalmente conocida como “Huella genética” la
cual inicialmente correspondia a la utilizacién de la técnica de VRNT y enzimas de restriccién y que ha
evolucionado y actualmente consiste en la aplicacién dela reaccién en cadena de la polimerasa (PCR del inglés
“Polymerase Chain Reaction”) y la electroforesis capilar para la separacién de fragmentos de ADN conocidos
como ADN-microsatélites. EI ADN microsatélites consiste en secuencias de ADN con polimorfismo de
tamafo conforme a repeticiones cortas de nucledtidos en tdindem (STR del inglés “Short Tamdem Repeats”)
(Giardina, 2013).

El estudio genético de una poblacién nos brinda informacién sobre las caracteristicas y composicién
de genética de un individuo, de la poblacién entera, asi como los cambios de la poblacién a través de las
generaciones lo cual permite determinar la presencia o frecuencia de estos marcadores genéticos ttiles para
la identificacién humana (Hernandez-Rodriguez, 2014).

Los datos genéticos utilizados en el Laboratorio de Anélisis Biomolecular de Panamdy en el émbito forense
(Planz, 2004) son los siguientes:

- La frecuencia alélica: es la presencia o proporcion de los alelos de un marcador genético en la poblacién
determinada.

- Frecuencia alélica minima: corresponde a la frecuencia del alelo menos comun en un determinado locus
de una poblacién y proporciona informacién para diferenciar entre variantes frecuentes y variantes poco
comunes dentro de la poblacién.

- Probabilidad de coincidencia: se define como la probabilidad de que dos individuos elegidos al azar tengan
genotipos o perfiles genéticos idénticos en un sistema dado o en una serie de sistemas genéticos y es también
conocida como probabilidad de matching, o también “Random Match Probability”.

- Poder de discriminacién: se define como la probabilidad de que dos individuos tomados al azar, no
relacionados, que se encuentran en la misma poblacién puedan ser diferenciados mediante el uso de un
sistema genético.

- Probabilidad de exclusion: se define como la probabilidad de excluir a un padre que ha sido tomado al
azar de la poblacion, es decir la probabilidad de que un sistema genético excluya a un presunto padre, este
pardmetro permite establecer la proporcion de individuos falsamente incluidos como padres.

- Frecuencia de heterocigotos: probabilidad de que dos alelos tomados al azar de la poblacién sean
diferentes.

- Frecuencia de Homocigotos: es la probabilidad de que dos alelos tomados al azar de la poblacién sean
iguales.

- Contenido de informacion polimérfica (PIC): ofrece una medida del grado de informacién
proporcionado por un determinado sistema genético o microsatélite (Botstein, 1980).

Estos pardmetros pueden variar con el tiempo debido a que variaciones de la distribucion de los alelos
pueden ocurrir de una generacién a otra debido a eventos genéticos al azar conocido como deriva génica
(Rotimi,2014) por lo cual es recomendable mantener estudios genéticos poblacionales actualizados. En
Panama, el Consorcio Gendmica, realizd un estudio de poblacién de 15 marcadores en el ano 2008 para
la creacion del laboratorio de Analisis Biomolecular del IMELCEF y es pertinente realizar nuevos estudios
poblacionales incluyendo los nuevos marcadores de identificacién humana que se utilizan en la en el
laboratorio de Andlisis Biomolecular y en concordancia con los sistemas extendidos como el CODIS de
FBI que utiliza 20 marcadores de identificacién humana (Hares, 2015). Igualmente, pertinente es realizar
comparaciones con estudios de poblaciones geograficamente cercanas o con caracteristicas genéticas que se
esperen sean similares.
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MARCO METODOLOGICO

El objetivo de la investigacion es la determinacién de pardmetros genéticos estadisticos poblacionales y de
interés forenses para 20 marcadores autosémicos STR de identificacién humana en la poblacién de Panama.

Esta es una investigacién cuantitativa con un disefio no experimental y un tipo de estudio descriptivo,
explicativo, en la cual se realiza la recopilacion de datos producto del analisis de ADN y se utilizan programas
bioinformaticos y de estadistica para determinar pardmetros genéticos poblacionales.

La poblacién consiste en 267 muestras correspondientes a 131 individuos masculinos y 136 individuos
femeninos de la poblacién de Panaméd comprendientes a las provincias de Bocas del Toro, Coclé, Coldn,
Chiriqui, Darién, Herrera, Los Santos, Panama (incluyendo Panama Oeste) y Veraguas. Las muestras se
obtuvieron de la base y banco de datos de ADN creada por la Ley 80 de 1998, y se seleccionaron de
manchas de sangre recolectadas entre el ano 2012 y 2013 para pruebas de ADN en casos de Paternidades,
con consentimiento informado de su uso de forma anénima en estudios de poblacién. (Ver imagen #1 “Hoja
de registro de Toma de Muestra para Prueba de ADN”).

El criterio de seleccién de muestra corresponde a la clasificacién de las muestras, evitando coincidencias
entre primer y segundo apellido para procurar el uso de individuos no relacionados y evitar una proporcion
favorable de alelos entre personas con vinculo bioldgico y que la poblacidn sea representativa de alelos al azar
lo cual es verificable con la prueba del Equilibrio de Hardy-Weinberg,
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INSTITUTO DE MEDICINA LEGAL Y
CIENCIAS FORENSES
SUBDIRECION DE CRIMINALISTICA
LAEORATORIC DE ANALISIS

BIOMOLECULAR
CLAYTON, CIUDAD DEL SABER, EDIFICID 222,
PLANTA BASA TEL 507-3200 FAX: 317-1065

“version | a1

HOJA DE REGISTRO DE TOMA DE Vigencis AT 3
MUESTRA PARA PRUEBA DE ADN
| Pagina 1de 1

Mo, IDENTIFICACION;

Fecha

Nombwe

Apalbido

Cédula / Pasaporte;

Lugar de Macimiento:

Fecha de Nacimiento:

Grupe Poblacional:

Transfusiones recientes:

Enfermedades Indice lzquierdo  Indice Derecho

Yo con documeanto de identidad ho.

acapla donar mmureslra de sangre al Instilula de Medvona Legal y Clancias Forenses

para gue se extraiga &f ADN con fines exclusivamente igentificatarios y con esiicla
resena da miidantidad. El parfil genético axtraida de mi sangra serd almacenado an una
hase de datos bajo clstods ol WELCF quien esla oligado a fa comfidencialidad os &
infarmacion ¥ cuva tmica aifusion clientifica podrd ser la referente a esladisticas andnimas
(fracuancia de perfiles genaticas)

Toma de Muestra Realizada por
Lugar de la Toma de muesira
Tipo da Muasira Tomeada
Fecha:

Muestra recibida en el laboratorio por: Fecha:
Observaclonas:

IMAGEN N°1
“Hoja de registro de Toma de Muestra para Prueba de ADN”.

Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses, 2013.

El formato de toma de muestra para prueba de ADN garantiza la proteccién de la informacion de las
personas.

Luego de seleccionadas las muestras las mismas son recodificadas de forma tal que se proporcione la
cualidad de anonimato a las muestras. Para este estudio no se considera la identidad étnica de las muestras.

Las variables del estudio son los alelos que se observen de los perfiles genéticos (electroferogramas) que se
obtienen de las muestras seleccionadas amplificadas en el termociclador GeneAmp9700 y detectadas en el
equipo analizador genético ABI 3500.

Con la observacion de los alelos de los perfiles genéticos se realizan los calculos de datos definidos en el
programa PowerStats v1.2.

- Frecuencia alélica: observaciones de un alelo entre cantidad total de alelos

. Frecuencia alélica minima: 1 — o 1/2N 2¢=0.05 N=muestras

- Probabilidad de coincidencia: Sumatoria de los cuadrados de las frecuencias

- Poder de discriminacién: 1 - probabilidad de coincidencia

- Frecuencia de Homocigotos: Suma de cuadrados de las frecuencias de los alelos

- Frecuencia de heterocigotos: 1 menos la frecuencia de homocigotos
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- Probabilidad de exclusién:He* + (1 - (2(He) (Ho)*) donde He es a frecuencia de los heterocigotos y Ho
corresponde a la frecuencia de homocigotos

- Contenido de informacién polimérfica (PIC): equivale a Uno (1) menos la sumatoria de los cuadrados
de las frecuencias menos la sumatoria de cuadrados de frecuencias al cuadrado mds la sumatoria de las
frecuencias.

Procedimiento

El procedimiento inicia con la toma de muestras bioldgicas por puncién digital mediante lanceta estéril
y la sangre se recolectd en papel especializado FTA Whatman. Utilizando un “micropunch” marca Harris,
se realizaron recortes de 1.2 mm, en el 4rea central de la mancha o en 4rea con saturacién de muestra (drea
donde la mancha de sangre fuese notablemente visible en el reverso del papel). Los recortes se amplificaron
de forma directa por lo que no se aplican métodos de extraccién, ni de cuantificacion de ADN.

Para la reaccién en cadena de la polimerasa (PCR) se ha utilizado el protocolo PowerPlex” 21, bajo las
especificaciones de la casa comercial PROMEGA correspondientes a un volumen completo de 25 micro
litros y 25 ciclos de temperaturas, amplificando 20 loci STR correspondientes a vIWA, D1S1656, D2S1338,
D3S1358, D5S818, D6S1043, D75820, D8S1179, D12S391, D13S317, D16S539, D18S51, D19S433,
D21S11, CSF1PO,

FGA, Penta D, Penta E, THO1, y TPOX. Esta amplificacidn se realizé en el equipo termociclador Gene
amp 9700 (Imagen N°2).

IMAGEN N °2
Procedimiento de toma de muestra y amplificacion directa de PCR mediante

protocolo PowerPlex® 21 en el equipo termociclador Gene amp 9700.
claboracién propia.

La separacién y deteccion de los fragmentos de ADN amplificados (amplicones) se realizé mediante
electroforesis capilar en el analizador genético ABI 3500 y la revisién de los perfiles genéticos se lleva a cabo
con el programa GeneMapper IDX-v1.2.

IMAGEN N° 3
Procedimiento deElectroforesis Capilar y Analisis de perfiles Geneticos
en el equipo ABI 3500y el programa GeneMapper IDX v.1.2

elaboracién propia.
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Para la separacion de los fragmentos de ADN en el analizador genético ABI 3500, se ha utilizado el
protocolo PowerPlex® 21, bajo las especificaciones de la casa comercial PROMEGA correspondientes a el
uso de polimero POP4 en capilar de 36 cm con voltaje de inyeccidon de 1.2kV y tiempo de inyeccién de 24
segundo para un tiempo de corrida total de 1500 segundo. La matriz o set de colores correspondiente fue la
G5 (“Promega G5 spectral).

Cada muestra se prepard utilizando 1 microlitro de muestra con una mezcla de 10 microlitros de
formamida HiDiy 2 microlitros de escalera interna de tamafio CC5 ILS 500.

Las muestras recibieron un choque térmico de 95C por 3 minutos e inmediatamente temperatura de 4C
por tres minutos.

Los pardmetros de analisis de los perfiles genéticos en el programa GMIDX corresponden alos establecidos
en el laboratorio de andlisis biomolecular del IMELCF. (Ver imagen N° 4).

=]

[r—re [ pa— - e e e fre

IMAGEN N° 4

Paridmetros de analisis de los perfiles genéticos en el programa GMIDX.
programa GMID-X v1.2

ANALISIS DE RESULTADOS

Una vez obtenidos y validados los 267 perfiles genéticos, se utiliza el programa PowerStat para calcular
la frecuencia alélica y los pardmetros forenses cada uno de los 20 loci STR autosémicos. Se calcularon los
pardmetros de probabilidad de coincidencia, poder de discriminacién y probabilidad de exclusién, asi como
otros pardmetros forenses y de paternidad presentados en la Tabla N° 1A, Tabla N° 1B y la Tabla N° 1C).

TABLA N° 1 A.
Parametros de interés forense para marcadores de identificacién humana

locus:] D851179( D125391 D13531§ D165S539] D18S51( D195433 D21511

elaboracién propia.
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De forma general se puede considerar que exista una correlacién entre los parimetros; por ejemplo,
se observa que, en la mayoria de los marcadores, un elevado poder de discriminacién es proporcional al
Contenido de Informacién Polimérfica (PIC) e inverso al poder de exclusién. Por ejemplo, D8S1179 tiene
un poder de discriminacién de aproximado de 93%, PIC 78% con probabilidad de exclusién de 60.88% y
heterocigotos en 80 %. Sin embargo, se observan marcadores como D55818 con PIC de 72% pero un poder
de discriminacién de 90.48% y la heterocigozidad en 74%.

TABLA N° 1B

Parimetros de interés forense (continuacidn...)

Locus:

D351358

CSF1P0 |D151656

D251338

D55818

D651043

D75820

claboracién propia.

En relacién con la frecuencia de alelos homocigotos y heterocigotos se observa que es el marcador D151656

el més heterocigoto con 89.14% (y por ende es el menos homocigoto con 10.86%).
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TABLA N° 1C:
Parimetros de interés forense (continuacion...)

-

Locus: FGA PENTA D PENTA| THO1 TPOX vIWA

claboracién propia.

Este sistema de 20 STR autosémico de PowerPlex 21 presenta poder de discriminaciéon mayores a 87%
siendo el marcador m4s discriminador el Penta E con un valor de 98.38%.

Adicional a estos pardmetros, el programa Powerstats v1.2 también nos permite obtener los datos de
frecuencia alélica y frecuencia alélica minima los cuales se describen en la tabla N° 2A, la tabla N° 2B y tabla

N°2C.
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TABLA N° 2A:
Frecuencia Alélica para marcadores de identificacion Humana de Panama.

Alelo/Marcodor CSFIRO D151454 338 |D351358) D55818 | DAS1043 | DFSE20

23

3

32

5 0.0018

f

7 0018737 00505 0.00P24
8 Do13108 Qo112 011423
s 0O31835 | DEDIET 01123 008514
e

o 0293846 | D075 00255 000749 027154
1 0247191 | DoBsza oo01s72|  03sss| o.110er 028552
1.2

2 0398874 | 0.07451 0001572 o.2rsa| o498 020235
12,2

12 Dod1795 | 005308 oooresn | casas| casms 002500
12,1 DOD1E7
13.2

14 0003745 | 0132547 o.008414|  oocar{ ooocar

142

14,3 000187

15 poo1e7z | oomIes 0434457 003745

15.2

153 001124

1é 019268 [.0224719 | 0224719 001134

14,2 019112

14.3 000749

17 01460574 | 0134704 005243

17.3 0.03555

15 [.0ZSSE0S | D.0EIIFT 0.102

15.2

18.2 DOD1E7

19 b.1064142 | 0001873 006357

17,1

19,2 0.00157

20 b1 552307 .04ES9

0.3 Cooss2

Z1 0315352 0.7

2.3 005058

3 164754

223

2.3 000542

22 b.17602

24 D.0EE015 000157

24,3

243

23 0550524

24 B013 1054
FracMin | 00105 002 poniz 0004 o015 | ooz 0.0188

elaboracién propia.
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TABLA N° 2B
Frecuencia Alélica para marcadores de identificacién Humana de Panama4. (Continuacion...)
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TABLA N° 2C
Frecuencia Alélica para marcadores de identificacién Humana de Panama. (Continuacién...)
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oo | = | I
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BRI RIEN EIE

i

M
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o

=

[=ST "] TSR TR oom3 | oz zooe 511 oo

elaboracion propia

Los datos poblacionales son alimentados al programa Arlequin y se realiza la prueba de equilibrio de
Hardy-Weinberg (HW) el cual es un modelo para el comportamiento de los genes y permite estimar las
frecuencias genéticas las cuales permanecen constantes de

para todos los marcadores generacién en generacién y se utiliza como prueba sensible a la clasificacién
incorrecta de alelos o a alelos nulos no detectados y mutaciones. Se observaron valores de p>0.05 y se aplica
el estadistico de Xi2 determindndose que las frecuencias alélicas observadas no difieren significativamente
aceptandose la hipdtesis nula que las muestras seleccionadas se encuentran en equilibrio.

Con las frecuencias obtenidas se realiza un estudio comparativo con poblaciones similares o cercanas a la
poblacién de Panamd por lo que se utilizan las frecuencias alélicas de Costa Rical2 (2006) y Colombial3
(2013) asi como las frecuencias de Hispanos del estudio del FBI en Estados Unidos14 (2015). Para la
frecuencia de hispanos se tiene la correspondiente a los estados de Sureste (identificados como SE) y los
hispanos correspondientes a estados del Suroeste (identificados como SW).

98



ERIck EsPINOSA. DATOS GENETICOS FORENSES PARA 20 MARCADORES DE IDENTIFICACION HUMANA DE LA POBLACI...

Marcador: PENTAE

0.2 E
018 : = PANAMA
# COSTARICA {2006)

018 = COLOMBIA (2013}

0.14 FBI HISPANDS-SE (2015}
Sz - - ® FBI HISPANOS-5W (2015
g
201
2
0,08

0.06

0.04

002 -

0 : ; 4 Y-
8 9 10 11 12 13 14 15 16 1V 18 19 20 21 21 24
Alelos
IMAGEN N° 5

Distribucion de alelos de Penta E para distintas poblaciones
elaboracién propia

Para el Marcador Penta E, el cual es altamente polimérfico ya que mantiene al menos 19 formas distintas
correspondientes a alelos desde el 5 al 24; se observa que el comportamiento de distribucién de los alelos es
similar entre los marcadores genéticos de identificacion humana de las distintas poblaciones analizadas sin
embargo los valores de las frecuencias presentan valores que difieren en algunos alelos de alguna poblacion.
Por ¢jemplo, para el alelo7 la frecuencia es més similar entre Costa Rica (0,12) e Hispanos del Sureste de
Estados Unidos (0,119). Para este mismo alelo, Panam4 (0,075) y Colombia (0,079) se mantienen similares
a la frecuencia de Hispanos del Suroeste de Estados Unidos (0,088). Sin embargo, al observar el alelo 15
los valores de frecuencia son similares entre Panam4 (0,1048), Costa Rica (0,1089), Colombia (0,111) y los
hispanos del Suroeste de Estados Unidos (0,102) mientras que los hispanos del Sureste de Estados Unidos
difieren de las poblaciones anteriores (0,045).

Al comparar entre las poblaciones, un marcador menos polimérfico, como por ejemplo el

CSF1PO, se observa que las similitudes en la distribucién de los alelos se mantienen y ademds se observa
que la diferencia entre las frecuencias de las poblaciones reportadas es menor. (Ver imagen #6). Este
comportamiento variable es observable en los 20 marcadores estudiados (datos no reportados) siendo el
resultado de interés la distribucién de los alelos lo cual es indicativo de similitud a otros estudios validos.
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CONCLUSION

En conclusion, en funcién de los perfiles genéticos obtenidos de las 267 muestras se ha obtenido una base
de datos poblacién de panama. Utilizando los alelos observados se han determinado los pardmetros forenses
necesarios para 20 marcadores STR de identificacién humana utilizados en el Laboratorio de Analisis
Biomolecular y se puede aseverar que estos loci proveen un gran potencial para aplicaciones de identificacion
humana en casos de reconocimiento de restos humanos o investigaciones de personas desaparecidas, en casos
forense, asi como en casos tipicos de andlisis de relaciones bioldgicas (paternidades y filiaciones).

Esto se evidencia en los pardmetros forenses; por ejemplo, si calculamos la probabilidad de coincidencia
combinado el cual se obtiene al multiplicar la probabilidad de coincidencia de cada marcador, nos indica que
este sistema proporciona probabilidades de coincidencias en el orden de 1 en 6,90823x1024 (cuatrillones).

Para los datos de paternidad, con el poder de discriminacién de cada marcador, se determina que
Powerplex®21 en la poblacién de Panamd representa un poder de discriminacion global superior al 0,999999,
lo que indica que, para pruebas de ADN en paternidades, de forma general, se pueden esperar valores de
probabilidad de Paternidad de 99.999999 %.

En relacién a las distribuciones de frecuencia alélicas para la mayoria de los loci no se observa desviacién
de las expectativas de HWE lo cual es indicativo que la poblacién se encuentra en equilibrio y la seleccién de
muestras fue adecuada reflejando que se obtienen frecuencias conforme a lo esperado. Para complementar
esto resultados es adecuadala continuacién del presente estudio determinando la existencia de independencia
en la transmisién alélica entre marcadores, el uso de la raza o grupo étnico para determinar si existen
subpoblaciones o diferencias significativas entre grupos.

Los resultados de los andlisis genéticos de poblaciones respaldaron el uso de estos loci y las frecuencias
alélicas asociadas para estimar las estadisticas de coincidencia en las pruebas de identidad humana en el
Laboratorio de Andlisis Biomolecular del Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses de Panama.

Agradecimientos al IMELCF y a Lic. Trejos, Lic. Monteza, Lic. Edwards, Lic. Torres, Lic. Maestre y todos
los colaboradores del laboratorio de Anélisis Biomolecular.
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