CAPITULO 1

INTRODUCCION A LA GENETICA FORENSE NO HUMANA

DEFINICION E HISTORIA DE LA GENETICA FORENSE, AREAS DE
INCUMBENCIA, OBJETIVOS Y APLICACIONES

Guillermo Giovambattista, c, Pilar Peral Garcia

1.1. Historia de la Genética Forense

La genética forense se define como la especialidad que engloba las
aplicaciones de las técnicas de genética molecular basadas en el
analisis de los polimorfismos del ADN y en la identificacion de
individuos, razas o especies con el fin de auxiliar a la justicia en la
resolucion de casos judiciales.

El origen de la genética se remonta a los estudios de Mendel
publicados en el afio 1866. Desde ese hito inicial, una serie de eventos
como el desarrollo de los primeros marcadores genéticos, los mapas de
ligamiento, la teoria de la genética de poblaciones, entre otros (Roewer,
2014), fueron cimentando las bases de esta disciplina en las ultimas tres

décadas, permitiendo el surgimiento de la genética forense (Figura 1.1).
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Figura 1.1: Cronologia de los principales hitos en el desarrollo de la
genética.

Inicialmente, los estudios de identificacion genética y la resolucion de
filiaciones se realizaban a través de la tipificacion de grupos sanguineos,
de genes del sistema principal de histocompatibilidad (MHC, del inglés
major histocompatibility complex) y de polimorfismos bioquimicos o
isoenzimas (Ripoli y Villegas Castagnasso, 2010). Estas técnicas se basan
en el analisis de las variaciones a nivel proteico mediante geles de
electroforesis o reacciones seroldgicas e inmunologicas, por lo que su uso
se limitaba al estudio de polimorfismos que producen cambios no
sinénimos en las proteinas y a partir del analisis de muestras frescas de
unos pocos tipos de tejidos, como por ejemplo la sangre. Sin embargo, a
partir de la década del "50 del siglo XX, con la descripcién de la estructura
del ADN y el descubrimiento del cédigo genético y con el desarrollo de las

técnicas de biologia molecular (secuenciacién del ADN,



enzimas de restriccion, técnicas de hibridacién) comenzaron a sentarse
las bases para el surgimiento de la genética forense.

En 1985, Sir Alec John Jeffreys, genetista britéanico de la Universidad
de Leicester, descubrié un patréon de variable y heredable basado en el
analisis del ADN mediante sondas multi-locus del tipo minisatélites, lo
que permitid desarrollar la técnica de las huella genéticas de ADN
(DNA fingerprinting; Figura 1.2) (Jeffreys et al., 1985; Kirby, 1990). Esta
metodologia permitid por primera vez determinar los perfiles de ADN
de un individuo o de una muestra biolégica. Por lo tanto, la huella
digital (forensic genetic fingerprinting) puede definirse como “la
comparaciéon del ADN nuclear de una persona con aquel identificado
en una muestra biolégica encontrada en la escena del crimen o con el
ADN de otra persona con el propésito de realizar una identificacion o
una exclusion” (Roewer, 2014).

Figura 1.2: Fotografia de la primera huella genética de Sir Alec John
Jeffreys expuesta en el Museo de Ciencias de Londres, Reino Unido

La primera aplicacion de esta metodologia consistioé en la identificacion
de los parientes residentes en el Reino Unido de un menor en un caso de

inmigracion ilegal. Los resultados obtenidos permitieron



evitar la deportacion del menor (Jeffreys et al., 1985). En el afio 1987,
la técnica de la huella genética se utilizd por primera vez como técnica
forense policial para identificar al violador y asesino de dos jovenes
britanicas, Lynda Mann y Dawn Ashworth, que habian sido asesinadas
en la ciudad de Narborough (Leicestershire, Reino Unido) en los afios
1983 y 1986, respectivamente (Cuadro 1.1). La resolucién de este caso
puso en evidencia la gran potencialidad de los métodos de
identificacion genética basados en el andlisis del ADN. La tecnologia
de la huella genética fue rapidamente aplicada a la identificacién de
otros organismos, incluyendo plantas y hongos (Nybom et al., 2014).
En este contexto, los animales domeésticos no fueron la excepcion
(Jeffreys et al., 1987). A pesar de que la técnica desarrollada por
Jeffreys fue aplicada con éxito hasta mediados de los "90 para resolver
casos forenses y de filiacion, ésta presentaba varias limitaciones en
cuanto a la cantidad y la calidad del ADN requerido, a la repetitividad y
la estandarizacion y al analisis estadistico de los resultados (Ripoli y
Villegas Castagnasso, 2010; Roewer, 2014).

En los afios sucesivos, otros desarrollos tecnologicos en el area de la
biologia molecular (por ejemplo, la aplicacion de la tecnologia de
electroforesis capilar a la secuenciacién del ADN y la mejora de los
meétodos de purificacion de ADN a partir de diferentes tipos de muestras y
estados de conservacién) y en otras disciplinas como la informatica y la
genética de poblaciones aplicada a las ciencias forenses (ver capitulos 3,
5 y 6) fueron cimentando las bases para la consolidacion de la genética
forense. Sin embargo, el hito que marcé un cambio radical en las
posibilidades reales de aplicacion de las ciencias forenses fue el desarrollo
que realizé Kary Mullis en 1985: la técnica de reaccién en cadena de la
polimerasa (PCR, del inglés polimerase chain reaction). Esta metodologia
permite la amplificacion de cientos de miles de copias de ADN a partir de
una secuencia molde especifica (farget) limitada por un par de
oligonucledtidos (primers). Aunque las primeras versiones de la PCR

resultaron poco eficaces, el uso de polimerasas de ADN



termoestables extraidas de microorganismos hemofilicos, como por
ejemplo la Taq polimerasa, permitié su uso masivo.

Finalmente, el uso de la PCR para amplificar secuencias repetidas
en tandem del tipo microsatélites (STRs, del inglés short tandem
repeat) (Goldstein y Schlétterer, 1999) y la posterior separacion de los
fragmentos (alelos) mediante secuenciadores capilares (originalmente
en geles de poliacrilamida) permiti6 el desarrollo de los actuales
métodos de identificacién genética y la asignacion racial, mientras que
la amplificacion 'y secuenciacion de fragmentos de ADN
correspondientes principalmente a genes mitocondriales es la base de
los métodos usualmente empleados para la identificacion de especies
(ver capitulos 3, 7, 8 y 9).

En las tres ultimas décadas, las metodologias antes mencionadas se
han usado extensivamente en todo el mundo en el area de las ciencias
forenses para asistir en el trabajo de los fiscales y policias y de esta
forma aportar evidencias para resolver casos judiciales. La genética
forense se aplicé inicialmente a la resolucion de casos humanos,
donde tanto la victima como el sospechoso eran de esta especie. Asi
por ejemplo, pueden mencionarse casos de paternidades, asesinatos,
violaciones, inmigracién ilegal, catastrofes naturales, desaparicién de
personas, atentados terroristas y guerras (Roewer, 2014). La
disponibilidad de técnicas sensibles y precisas de biologia molecular ha
permitido el analisis de restos organicos como pelos, semen, saliva y
sangre, secuestrados en las escenas de un crimen, delito sexual o
catastrofe. Por esta razon, cuando se piensa en genética forense se la
asocia a la resolucion de este tipo de casos. Sin embargo, esta
situacion ha comenzado a cambiar en los ultimos quince afios con el
surgimiento de una nueva disciplina denominada genética forense no

humana, la que se describira a lo largo del presente libro.
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1.2. Genética Forense No Humana

Los primeros casos forenses que involucraron muestras biolégicas no
humanas surgen ante la necesidad de resolver casos donde las victimas
eran humanos, como por ejemplo ataques de animales a personas,
accidentes de autos que involucraban animales, o asesinatos (Menotti-
Raymond et al., 1997; Savolainen y Lundeberg, 1999; Schneider et al.,
1999; Halverson y Basten, 2005; Nussbaumer y Korschineck, 2006;
Ogden et al., 2009). Se han utilizado evidencias provenientes de las
mascotas de las victimas o de los sospechosos para resolver casos
judiciales humanos y de esta forma condenar o absolver al acusado
(Figura 1.2). En 1999, Savolainen y Lundeberg reportaron seis casos
forenses que incluian tres asesinados, un asalto a banco, un robo y un
caso de caza furtiva, donde las evidencias consistian en restos de pelos
presuntamente originados en perros y/o lobos. EI ADN procedente de los
bulbos pilosos fue analizado mediante la secuenciacién de un fragmento
de la region control del ADN mitocondrial (ADNmt). Los resultados
obtenidos se compararon con las secuencias reportadas en las base de
datos establecidas para las poblaciones de perros y lobos. Dichas
comparaciones permitieron la exclusion de los ocho sospechosos de los
casos de asesinatos. Sin embargo, las evidencias permitieron vincular dos
de los asesinatos, ya que compartian la misma secuencia rara de ADNmt,
caracteristica de una raza de perros. En el caso de robo y en el asalto del
banco se pudo establecer un vinculo entre las muestras biologicas y los
sospechosos. Finalmente, en el caso de caza furtiva, se pudo establecer
que los pelos provenian de un perro y no un lobo. Los estudios
demostraron que el analisis genético de muestras de origen animal es una
valiosa herramienta para las investigaciones forenses.

En los ultimos afos la disciplina ha evolucionado independientemente
de la genética humana con el fin de resolver casos donde el objeto de
estudio es un animal o un vegetal. Es por esta razon que la genética
forense animal, vegetal o en forma mas genérica genética forense no

humana es una nueva disciplina que puede ser definida como “la
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aplicacion de técnicas y teorias genéticas en asuntos legales que
involucran materiales bioldégicos de origen animal o vegetal” (Animal
Forensic Workshop, ISAG Conference 2008, Amsterdam, The
Netherlands,http://www.isag.us/Docs/Proceedings/ISAG_Proceedings 2

008.pdf). Esta area del conocimiento provee perfiles de ADN que permiten
relacionar al sospecho, la victima y la escena del crimen, en los cuales el
animal puede haber sido la victima (casos de crueldad animal, robo de
animales, trafico ilegal de fauna silvestre), el culpable (animales
involucrados en ataques a personas u otro animal, causantes de
accidentes, responsables de danos a propiedades) o el testigo (muestras
de ADN de origen animal pueden relacionar al sospechoso con la escena
del crimen o con la victima) (Giovambattista et al., 2001; Lirén et al., 2007;
Diaz et al., 2007; Himmelberger et al., 2008; van de Goor et al., 2009;
Grahn et al., 2010; Di Rocco et al., 2011; Frosch et al., 2011; Ogden et al.,
2012; Wictum et al., 2012). Los resultados del analisis de microsatélites de
muestras biologicas se han presentado en los Juzgados como evidencias
en casos que involucraban animales domésticos, tales como bovinos,
ovejas, cabras, caballos y llamas
(http://www.vgl.ucdavis.edu/forensics/index.php).

La Argentina fue pionera en el desarrollo de la genética forense animal.
En 1990, el grupo de genética de animales domésticos del Instituto de
Genética Veterinaria (IGEVET, Facultad de Ciencias Veterinarias,
Universidad Nacional de La Plata) resolvié para el Poder Judicial de la
Provincia de Buenos Aires el primer caso de genética forense animal, que
consistid en la resolucién de un caso de robo de ganado o abigeato
(Giovambattista et al., 2001). Desde esa fecha se han resuelto en el pais
varios centenares de casos judiciales que involucraban muestras de
origen animal: robo de ganado y mascotas, adulteracion de alimentos,
fauna ilegal y dopaje de caballos (Liron et al., 2007; Diaz et al., 2008; Di
Rocco et al.,, 2011). En la actualidad, existe una red de laboratorios
compuesta por las Facultades de Ciencias Veterinarias de las

Universidades Nacionales de La Plata, del Centro de
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la Provincia de Buenos Aires y de La Pampa, dedicadas a la resolucion
de casos de genética forense animal, como asi también el laboratorio
de Genética Aplicada de la Sociedad Rural Argentina (SRA). Estos
casos han tenido una alta visibilidad social en el pais (Figura 1.3).
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La geneética combate el abigeato

“Con los analisis genéticos el robo de ganado ha disminuido drasticamente”, dijo la
mvestlgadnra Pilar Peral Garcia, doctora en Ciencias Naturales dirige el Instituto de
Wicno g et "«wnnna dela UNLP.
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Figura 1.3: Visibilidad social de la genética forense animal en la
Argentina.

Debido al surgimiento de la genética forense no humana y el
posterior crecimiento del numero de laboratorios especializados en
esta disciplina, comenzaron a publicarse articulos sobre esta tematica
en diferentes revistas periddicas de ciencias forense y medicina legal
(Tabla 1.1; http://www.forensicswiki.org/wiki/Journals), asi como
también libros especializados en genética forense animal (van de Goor,
2011; Merck, 2012; Linacre y Tobe, 2013; Rivers y Dahlem, 2014) o
vegetal (Hall y Byrd, 2012).

13



Tabla 1.1. Lista de las principales revistas dedicadas a las ciencias

forenses.
Nombre Asociacién Editorial Web
Forensic Science Elsevier http:/ fwww.journals.elsevi
International er.com/forensic-science-
international/
Forensic Science Elsevier http:/ [www journals.elsevi
International er.com/forensic-science-
Supplement international-supplement-
Series series
Forensic Science ISFG Elsevier http:/ [www journals.elsevi
International: er.com/forensic-science-
Genetics international-genetics
Forensic Science ISFG Elsevier http:/ fwww journals.elsevi
International: er.com/forensic-science-
Genetics international-genetics-
Supplement supplement-series
Series
Jowrnal of American Academy Wiley http://onlinelibrary.wiley.c
Forensic Sciences of Forensic om/jowrnal/10a111/(1SS
Sciences N)i556-4029
Legal Medicine Japanese Society of Elsevier http:/ fwww journals.elsevi
Legal Medicine er.com/legal-medicine
Investigative BioMed http:/ fwww.investigativeg
Genetics Central enetics.com/
Jowrnal of Elsevier http:/ fwww journals.elsevi
Forensic and er.com/journal-of-
Legal Medlicine forensic-and-legal-
medicine
Science & Justice Journal of the Elsevier http:/ fwww journals.elsevi
Forensic Science er.com/science-and-
Society Justice
Jowrnal of OMICS http:/ [www.omicsonline.or
Forensic Research Publishing g/forensic-research.php
Group
Jowrnal of Annex http:/ fwww.annexpublishe
Forensic Science Publishers rs.com/journals/jowrnal-
& Criminology of-forensic-science-and-
criminology/jhome.php
Problems Of Instytut http:/ fwww.forensicscienc
Forensic Sciences Ekspertyz e:pl/content/view/8/14/lan
Sadowych gen/
Australian Journal Australian Academy Tay[ov & http:/ /ww.tandfon[ine.co
of Forensic of Forensic Francis m/toc/tajf2o/current.Usq
Sciences Sciences

yfvQWo8o
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Una de las consecuencias del crecimiento de la genética forense no
humana fue la aparicion de cursos de especializacion en instituciones
académicas como respuesta a la necesidad de formar recursos
humanos. En el anexo se mencionan algunos ejemplos de la amplia
oferta de cursos sobre genética forense que se dictan en distintas
instituciones académicas.

Simultaneamente, se organizan talleres de discusion sobre genética
forense no humana en reuniones cientificas de diferentes asociaciones
cientificas internacionales, como la Asociacién Internacional para la
Genética Animal (ISAG, http://www.isag.us/) y la Sociedad
Internacional de Ciencias Forenses (ISFG, http://www.isfg.org/), y en

sociedades locales, como la Sociedad Argentina de Genética Forense
(SAGF, http://www.sagf.org.ar/). En estas reuniones se discuten
diferentes temas de interés para la genética forense no humana, tales
como el desarrollo y mejoramiento de los métodos de genatipificacion,
el desarrollo de bases de datos para los diferentes tipos de marcadores
en diferentes especies, la descripcion de casos de aplicacion, los
mecanismos de colaboracion inter-laboratorio (Proficienty test vs.
Comparison test) y las recomendaciones para la estandarizacion de
laboratorios dedicados a la genética forense no humana
(acreditacion/certificacion). Con respecto a los dos ultimos puntos, no
se puede dejar de mencionar los esfuerzos realizados con el fin de
proponer listas de recomendaciones para los laboratorios dedicados a
la genética forense animal (Budowle et al., 2005), asi como la
validacién de los métodos de genotipificacién y la estandarizacion de
las nomenclaturas (Van de Goor et al., 2009; Wictum et al., 2012). En
la Tabla 1.2 se detallan los principales talleres sobre genética forense
no humana realizados hasta el momento.
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Tabla 1.2. Lista de talleres sobre genética forense no humana.

Taller Asociacion  Lugar/fecha Web
22nd Congress of ISFG Copenhague,  http://www.isfg.org/Meeting
the International Dinamarca,
Society for 2007.
Forensic Genetics
23rd Congress of ISFG Buenos http://www.isfg.org/Meeting
the International Aires,
Society for Argentina.
Forensic Genetics 2013
24th World ISFG Viena, http://www.isfg.org/Meeting
Congress of the Austria. 2011
International
Society for
Forensic Genetics
25th Congress of ISFG Melbourne, http://www.isfg.org/Meeting
the International Australia,
Society for 2013
Forensic Genetics.
Primer Workshop ISAG Porto Seguro, http://www.isag.us/conferenc
sobre Genética Brasil, 2008 es_past.asp
Forense No-
Humana
Segundo ISAG Amsterdam. http://www.isag.us/conferenc
Workshop sobre Paises Bajos, es_past.asp
Genética Forense 2008.
No-Humana
Tercer Workshop ISAG Edimburgo, http://www.isag.us/conferenc
sobre Genética Escocia. es_past.asp
Forense No- 2010.
Humana
Cuarto Workshop ISAG Cairns, http://www.isag.us/conferenc
sobre Genética Australia, es_past.asp
Forense No- 2012
Humana
SWEFS 2012 SWFS Jackson Lake http://www.wildlifeforensicscie
meeting Lodge near nce.org/
Jackson, WY,
USA 2012

16



Otra consecuencia del desarrollo de la genética forense no humana
fue la necesidad de la implementacibn de bases de datos
poblacionales para las diferentes especies domésticas o especies
silvestres, informacion imprescindible para la estimacion de los indices
forenses, la interpretacion de los resultados y la redaccién de los
informes (Halverson y Basten, 2005; Himmelberger et al., 2008; Grahn
et al., 2011; Kanthaswamy et al.2009; para mas detalle ver capitulo 4).
En la Argentina, en el marco del Programa Provincial de |dentificacion
Genética para la Prevencion y Resolucién de Casos de Abigeato en
Ganado Mayor (Bovinos y Equinos), en el Instituto de Genética
Veterinaria (IGEVET, CCT-CONICET La Plata, Facultad de Ciencias
Veterinarias, Universidad Nacional de La Plata) se implementd una
base de datos genéticos para las principales razas de animales de
produccion (bovinos, equinos, ovinos) y de compafiia (perros) para ser

usada en la resoluciéon de casos forenses.

1.3. Perspectivas Futuras de la Genética Forense

Como se mencioné anteriormente, los cambios tecnoldgicos
significativos ocurridos en los ultimos afios han modificado radicalmente el
enfoque de los estudios en la mayoria de las ciencias bioldgicas, migrando
los trabajos del analisis de uno o unos pocos genes a los estudios
gendémicos. Como era de esperar, las ciencias forenses no han sido
ajenas a estos cambios tecnolégicos y conceptuales. En su momento, la
tecnologia de Jeffreys significé un importante desarrollo y el puntapié
inicial para la genética forense. Sin embargo, la evolucién tecnoldgica la
torno obsoleta para los usos forenses y se paso6 del
Southern blot a la PCR, de la marcas radiactivas a las fluorescentes y de
la electroforesis en geles a la electroforesis capilar. Como las técnicas se
hicieron mas sensibles, automatizables y con mayor repetitividad y los

métodos estadisticos se hicieron mas potentes, la genética forense
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se expandi® en numerosos laboratorios de todo el mundo,
ampliandose significativamente el campo de aplicacion.

Ante los continuos cambios tecnoldgicos, la comunidad de genética
forense usualmente se pregunta en qué direccién se desarrollara la
huella genética (Budowle y van Daal, 2009; Kayser y de Knijff, 2011).
Mientras que la determinacién de la huella genética basado en
minisatélites es el pasado, los microsatélites y la secuenciacion capilar
son el presente, con los polimorfismos de nucleétido simple (SNPs, del
inglés simple nucleotide polymorphism), las inserciones y supresiones
(INDELs, del inglés insertions and deletions) y las tecnologias de
microarreglos (microarrays) y de secuenciacion masiva de segunda
generacion (NGS, del inglés Next Generation Sequencing) estamos
adentrandonos en el futuro. Un numero creciente de investigadores del
area estan convencidos que los métodos que utilizan NGS
reemplazaran en un futuro cercano a aquéllos basados en analisis de
fragmentos (microsatélites). Con el surgimiento de las tecnologias de
NGS es posible ampliar significativamente los alcances de la genética
forense, ya que, por ejemplo, sera posible analizar rapida y
econdmicamente un enorme numero de loci informativos (Parson et al.,
2013; Roewer, 2014).

En la actualidad, podemos definir cuatro tipos de juegos de
polimorfismos desde el punto de vista forense: i. un juego de 12-30
STRs autosdmicos estandarizado a nivel internacional; ii. un panel de
marcadores del cromosoma Y altamente informativos; iii. polimorfismos
de la region control y de regiones codificantes del ADNmt; y iv. SNPs
autosomicos que permitan inferencias fenotipicas (Budowle y van Daal,
2008; Roewer, 2014). Recientemente se ha planteado la posibilidad de
tipificar los paneles de STRs mediante NGS (Bornman et al., 2012;
Warshauer et al., 2013). Por otra parte, Allen et al. (2013) desarrollaron
una metodologia basada en NGS que permite tipificar simultaneamente
estos cuatro tipos de marcadores genéticos: 10 STRs, 386 SNPs

marcadores autosomales para determinar ancestria y caracteristicas
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fenotipicas, y el genoma completo del ADNmt. Sin embargo, a pesar de
lo promisorio de las técnicas de NGS, éstas aun presentan una tasa de
error demasiada elevada para el trabajo rutinario en genética forense
(Bandelt y Salas, 2012), aunque es de esperar que estas tecnologias
mejoren su precision y consistencia en el corto plazo.

Una pregunta que ha surgido con la posibilidad de tipificar
simultdneamente un numero grande de SNPs de regiones codificantes
es ¢ Con qué precision se podria predecir la apariencia de un individuo
a través del analisis del ADN? Diferentes autores han realizado identikit
moleculares mediante el estudio de genes relacionados a
pigmentacion, ancestria, entre otros, con resultados promisorios
(Kayseremail y Schneideremail 2009; Walsh et al., 2011; Walsh, 2013).

Otra area donde las nuevas tecnologias seguramente tendran un
impacto significativo es en el control de alimentos para la deteccién de
contaminaciones y adulteraciones. Proyectos internacionales como el
International Barcode of Life (iBOL; http://ibol.org/) han tenido derivaciones
hacia su aplicacién en genética forense (Dawnay et al., 2007; Carvalho et
al., 2011; Dalton et al. 2011; Haye et al., 2012; Galimberti et al., 2013),
existiendo un incremento en el monitoreo de los puntos de ventas para
verificar la sustitucion de productos comestibles (Wong y Hanner, 2008;
Miller y Mariani, 2010) o medicinales (Wallace et al., 2012). En este
sentido, organizaciones como la Administracion de Alimentos vy
Medicamentos (FDA, del inglés Food and Drug
Administration) ya han desarrollado normativas para la identificacion de
especies acuaticas con el fin de garantizar la seguridad alimenticia

(http://www.fda.gov/Food/FoodScienceResearch/DNASeafoodldentificati

on/). En este contexto, las nuevas tecnologias de NGS tendran un
importante papel, especialmente para la determinacién de la composicién
de productos mezclas (por ejemplo, alimento con mezclas como dulces,
paté).

Otro tema de discusion es la reduccion del tiempo que llevan los
analisis genéticos para determinar un perfil de ADN, factor esencial en
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las investigaciones policiales. Ya existen instrumentos comerciales que
producen en solo dos horas un perfii de ADN comparable a los
almacenados en las bases de datos. Estos equipos se encuentran
actualmente en estado de validacién (Tan et al., 2013) y cambiaran en
el futuro la forma en que se obtiene y analiza el ADN, ya que a partir de
un hisopado pueden brindar un perfil de ADN, realizando la extraccion,
amplificacion, separacién, deteccién y lectura (allele calling) totalmente
automatica y sin intervencion humana. Esto permitird la rapida
identificacion de personas o animales que se encuentren en bases de
datos. Sin embargo, y a modo de comentario final, no se tienen que
olvidar los beneficios y costos sociales que tendra la aplicacion de las

nuevas tecnologias emergentes (Levitt, 2007).

1.4. Acerca del presente libro

A lo largo de los diferentes capitulos del presente libro se hara un
recorrido por las diferentes areas del conocimiento involucradas en la
genética forense en general y la genética forense no humana en particular,
todas piezas necesarias para la resolucién de un caso forense y la
posterior redaccion e interpretacion correcta de los resultados obtenidos.
Asi, por ejemplo, se abordaran desde el relevamiento de las muestras en
el lugar del hecho y las evidencias secuestradas en poder de los
sospechosos (Capitulo 2) — primer paso indispensable para la correcta
resolucion de un caso judicial — pasando posteriormente por la descripcion
de los métodos de analisis de ADN (Capitulo 3), las bases de datos
genéticos (Capitulo 4) y los métodos estadistico poblacionales (Capitulos
5 y 6) mas comunmente empleados en los estudios forenses. Por otra
parte, se describe el estado del arte de la genética forense no humana a
diferentes niveles de organizacion (individuo, poblacién/raza y especie),
haciendo hincapié en los ejemplos de aplicacion para resolver casos
forenses animales y vegetales (Capitulos 7, 8 y 9). Finalmente, se

discutiran las normas de acreditacion y certificacion de los laboratorios

20



genéticos, necesarias para garantizar la calidad y repetitividad de los
resultados obtenidos (Capitulo 10).
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1.6. ANEXO

Lista de Cursos sobre Genética Forense No Humana que se dictan
en diferentes instituciones académicas

Genética Veterinaria Forense, Facultad de Ciencias Veterinarias,
Universidad Nacional de La Plata, La Plata, Buenos Aires, Argentina

(http://www.fcv.unlp.edu.ar/).

Cursos Medicina Forense Veterinaria, Facultad de Ciencias
Veterinarias, Universidad Nacional del Centro de la Provincia de
Buenos Aires, Argentina (http://www.vet.unicen.edu.ar/).

Forensic and Conservation Genetics, University of Central Lancashire,
Preston, Reino Unido

(http://www.uclan.ac.uk/courses/msc pgdip pgcert forensic and conser

vation genetics.php).

Animal Forensic, Animal Network, Fitzroy, Vic Australia
(http://www.animalforensics.com.au/course.php).

Veterinary Forensics, College of Medicine and Veterinary Medicine,
The University of Florida, Florida, USA

(http://forensics.med.ufl.edu/distance-education/veterinary-forensics-

onlinef).

Application of Forensic Science to Animal Cruelty, Cummings School
of  Veterinary Sciences, Tufts University, MA USA.
(http://vet.tufts.edu/capp/animal matters/2011 lectures.html).

Lista de Laboratorios que trabajan en genética forense animal

Instituto de Genética Veterinaria (IGEVET), CCT CONICET La Plata,
Facultad de Ciencias Veterinarias, Universidad Nacional de La Plata,
La Plata, Buenos Aires, Argentina

(http://www.conicet.gov.ar/new scp/detalle.php?id=21075&info gener

al=yes&inst=vyes).
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Laboratorio de ADN, Facultad de Ciencias Veterinarias, Universidad
Nacional del Centro de la Provincia de Buenos Aires, Tandil, Buenos
Aires, Argentina.

Dra. Adrian Linacre, School of Biological Sciences, Flinders University,
Adelaide, South Australia, Australia

(http://www.swansea.ac.uk/undergraduate/courses/medicine/bscgenetics

/).

Facultad de Medicina Veterinaria, Universidad de Utrecht, Utrecht,

Paises Bajos (http://www.uu.nl/faculty/veterinarymedicine).

Laboratorio de Genética Aplicada, Sociedad Rural Argentina (SRA),
Ciudad Auténoma de Buenos Aires, Argentina.

Laboratorio de Genética Animal de la Escuela de Veterinaria de la
Universidad Federal de Minas Gerais (UFMG), Belo Horizonte, Minas
Gerais, Brasil.

Laboratorio Van Haeringen Laboratorium BV (VHL), Amsterdam,
Paises Bajos (https://www.vhlgenetics.com/en-us/home.aspx).

Laboratorio VGL Forensics, Davis, California, USA.
(http://www.vgl.ucdavis.edu/forensics/).

Forensic DNA Lab., Department of Biotechnology, University of the
Western Cape, Cape Town, South Africa
(http://www.forensicdnalab.org.za/).

Weatherbys Ireland DNA Laboratory, Irlanda (http://www.irish-
equine-centre.ie/index.php?item_id=59).

Laboratorio de Genética Animal, Escuela de Ciencias Veterinarias,
Universidad de Queensland, Gatton, Queensland, Australia.

http://www.uu.nl/faculty/veterinarymedicine/EN/Current/agenda/Pages/

Koeienenpaardenvoorhetgerecht.aspx.

Forensic Molecular Biology, Instituto de Medicina, Universidad
Médica de Innsbruck, Innsbruck, Austria

(http://gerichtsmedizin.at/forensic_molecular biology.html).
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Wildlife Genetics and Microscopy Unit, Australian, Centre for Wildlife
Genomics, Australian Museum, Sidney, Australia
(http://australianmuseum.net.au/acwg/#sthash.vjYfEIjQ.dpuf).

Lista de recortes periodisticos

http://www.sequridadydefensa.com/informes/adn-para-combatir-
el-robo-de-ganado-10610.html

http://infouniversidades.siu.edu.ar/noticia.php?id=769,

http://www.colonbuenosaires.com.ar/semanariocolondoce/cgi-
bin/hoy/archivos/00001530.html,

http://www.todoagro.com.ar/noticias/nota.asp?nid=9055

http://www.ruralprimicias.com.ar/noticia-sra-colaboro-con-la-justicia-

para-esclarecer-un-caso-de-abigeato-12018.php,

http://www.lanacion.com.ar/1580613-la-sra-y-su-ayuda-contra-el-

abigeato
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Cuadro 1.1. El caso de los asesinatos de la ciudad de Narborough, Reino
Unido.

El primer reporte del uso la técnica de huella genética (ADN

fingerprinting) en casos policiales consisti6 en la exclusiéon de un
hombre de sesenta arios acusado de la violacion seguida de muerte
ocurrida en julio del afio 1986 en la ciudad de Narborough, Reino
Unido. El sospechoso también habia sido acusado de ofro caso
similar ocurrido en noviembre de 1983 en la misma localidad, y que
aun no habia sido resuelto. La absolucion se baso en que el patron
de bandas de la huella genética obtenido para la muestra de semen
recuperada de la victima y la muestra de sangre perteneciente al
sospechoso no coincidian. Sin embargo, las muestras de semen
recuperadas en los casos presentaban el mismo perfil genético.
Como en base a otras evidencias la policia sospechaba que el
violador/asesino era un hombre joven que vivia en el mismo distrito
que las victimas, se procedi6 a muestrear a toda la poblacion
sospechosa de esa localidad (5.500 hombres). EI 40% las muestras
compartian el mismo grupo sanguineo que el de las evidencias
(muestras de semen), por lo que se procedio a analizarlas mediante
la técnica de la huella genética. En principio este analisis no permitio
detectar ninguna muestra compatible. Sin embargo, en una
conversacion fortuita, un cliente admitié al cantinero de un pub que
durante el muestreo habia donado dos muestras, la suya y la de un
compariero de trabajo incapacitado de dar sangre. Posteriormente, el
compafriero fue identificado y arrestado, y su perfil de ADN coincidio
con el de las muestras de semen encontradas en las victimas. Por lo

que finalmente el sospechoso confeso la autoria de ambos crimenes

y fue condenado a cadena perpetua.
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Cuadro 1.2. La mascota testifica a favor de su duefio, sospechoso de un
crimen.

En enero de 2005, una joven mujer fue encontrada muerta cerca
de una autopista en el sur de Austria. Debido a que el cuerpo habia
sido quemado, la victima no podia ser identificada. Sin embargo,
se encontro cerca del cuerpo el sweater que vestia la mujer, en el
cual se encontraron pelo de origen animal. La morfologia de los
pelos permitia determinar que podian pertenecer a alguna especie
de mustélidos (Mustelidae) o a un perro (Canidae).
Simultaneamente, los investigadores policiales identificaron a un
Joven sospechoso del crimen, en cuyo auto secuestraron pelos de
origen animal. De los bulbos pilosos se procedié a extraer y
analizar el ADN mitocondrial, con el fin de responder a las dos
preguntas planteadas por la Corte: ;A qué especie pertenecian los
pelos? ¢;Las muestras del sweater y del auto correspondian al
mismo animal? Los resultados obtenidos mostraron que los pelos
eran de perro, con la excepcion de uno que era de gato. Ademas,
todos los pelos del sweater de la victima presentaban el mismo
haplotipo mitocondrial, mientras que los pelos secuestrados en el
auto del sospechoso pertenecian a dos haplotipos diferentes, uno
de los cuales coincidia con el haplotipo de la mascota del
sospechoso. A su vez, los dos patrones encontrados en el auto no

se correspondian a los detectados en el sweater de la victima.
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