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RESUMEN

Introduccién: La genética forense desempeiia un papel fundamental en la identificacion de individuos en
investigaciones criminales, utilizando marcadores genéticos con un alto poder discriminatorio.

Este estudio tuvo como objetivo comparar métodos basados en repeticiones cortas en tandem (STR) y variantes
de un solo nucledtido (SNV), evaluando su efectividad, aplicabilidad y limitaciones en el contexto de la identificacion
humana. Métodos: Se trata de una revision bibliografica integradora, con busquedas realizadas entre agosto de
2025 y julio de 2026 en las bases de datos PubMed y Virtual Library.

Se utilizaron descriptores combinados con operadores booleanos, sin restricciones de idioma, considerando
articulos publicados entre 2021 y 2026. Tras aplicar los criterios de inclusidn y exclusion, se seleccionaron 10
estudios para el analisis.

Resultados: Los resultados mostraron que los STR siguen siendo el método de referencia en genética forense
debido a su alto poder discriminatorio y amplia estandarizacion. En contraste, los SNV demostraron ventajas
importantes en el analisis de ADN degradado y en muestras con bajas cantidades de material genético. También
se observo que tecnologias como la secuenciacion masiva en paralelo aumentan la sensibilidad y la precision de
los andlisis. Ademas, el analisis de las regiones flanqueantes de los SNP mostrd potencial para mejorar el poder
de discriminacion genética.

Los estudios también han indicado que la combinacion de STR y SNV mejora significativamente los resultados en
diferentes contextos forenses. Consideraciones finales: Se concluye que la integracion de STR y SNV representa
la estrategia mas eficaz para la identificacion humana en genética forense.

Descriptores: Genética humana, Genética forense, Marcadores genéticos, Variantes de un solo nucleétido (SNV),
Repeticiones cortas en tandem (STR), Analisis de secuencias, ADN.

1. INTRODUCCION

En lo que respecta a la identificacion de personas —autores de delitos o victimas—. — Y
Es fundamental utilizar técnicas eficaces para demostrar la participacion de cada individuo en este contexto;
Por lo tanto, la genética ha demostrado ser una ciencia eficaz para corroborar dicha evidencia.
Debido al uso del ADN en casos penales, muchos sospechosos han eludido la detencién o han sido condenados.
erroneamente, porque no utilizaron técnicas precisas para resolver los casos y recurrieron a...
Sin embargo, con el paso de los afios, ha quedado claro que este tipo de pruebas no son suficientes para obtener testigos o huellas dactilares.
No siempre es fiable. Sin embargo, este panorama ha cambiado con la implementacion de técnicas genéticas en...
ciencia forense (Barbosa, 2018).

La genética forense consiste en el uso técnico y cientifico del conocimiento y los métodos genéticos.

validada como una herramienta para acceder a informacion derivada de la materialidad, con el potencial de
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relevancia para la investigacion que lo cuestiond. Para ello, la aplicacion de marcadores genéticos
Esto aporté mayor precisién a la hora de asociar rastros biolégicos con individuos, contribuyendo a
investigaciones criminales y analisis de parentesco e identificaciéon de victimas en desastres (Dias,
2020).
Actualmente, dos tipos de marcadores genéticos dominan la herramienta forense: el Short
Repeticiones en tandem (STR), ampliamente utilizadas en paneles de identificacion humana, y repeticiones simples
Las variantes de nucledtidos (SNV), que han ganado prominencia debido a su abundancia en el genoma y
la posibilidad de analisis en muestras degradadas (Weir, 2015).
Estos microsatélites difieren en sus caracteristicas. Los STR son altamente polimorficos,
En otras palabras, presentan variabilidad en el nimero de repeticiones, lo que significa que cada individuo obtiene resultados diferentes.
un perfil Unico, que proporciona un alto poder discriminatorio y que resulta necesario para la identificacion.
de solo unos pocos loci. Los SNV, por otro lado, son mas abundantes en el genoma y destacan por presentar...
Tienen una tasa de mutacién mas baja y, ademas, permiten la tipificacion de fragmentos cortos de ADN, lo cual resulta util.
en materiales degradados (Pedroza, 2025).
El presente estudio tiene como objetivo comparar métodos basados en marcadores STR.
(Repeticiones cortas en tandem) y SNV (variantes de un solo nucleétido) en cuanto a eficacia, aplicabilidad y
limitaciones en la identificacion de individuos en el contexto de la genética forense, considerando los avances
Avances recientes en tecnologias de genotipado y secuenciacién. Ademas, el objetivo es describir...
Fundamentos moleculares de estos marcadores, analisis de sus ventajas y desventajas en diferentes
escenarios, como muestras degradadas, rastros bioldgicos y pruebas de parentesco, y evaluar la

Potencial de las variantes de nucledtido unico (SNV) como herramienta complementaria o alternativa a las secuencias de repeticiones cortas (STR) en el trabajo forense rutinario.

2. METODOLOGIA

Este estudio consiste en una revision bibliografica integradora. La recopilacion de referencias
La encuesta se realiz6 entre agosto de 2025 y julio de 2026, a través de busquedas estructuradas en
Bases de datos PubMed, Virtual Health Library (VHL), SciELO y Google Scholar, asi como
en sitios web oficiales y sociedades cientificas. No habia restricciones de idioma, siendo
Se seleccionaron los articulos publicados entre 2021 y 2026. Para ello se utilizaron los siguientes criterios.
descriptores, obtenidos de busquedas en los Descriptores de Ciencias de la Salud (DeCS) y en Medical
Encabezamientos de materia (MeSH): Genética humana, Genética forense, Marcadores genéticos, Nucleétido unico
Variantes (SNV), repeticiones cortas en tandem (STR), analisis de secuencia, ADN, combinados
con el conector booleano AND. Ejemplos de combinaciones estructuradas incluyen: Genética humana

Y genética forense, SNV y STR, marcadores genéticos y analisis de secuencias de ADN.
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Los criterios de inclusién consideraron articulos disponibles en su totalidad que abordan el uso
de marcadores genéticos (SNV y STR) aplicados a la genética forense, con énfasis en estudios de
identificacion de individuos, en la evaluacion de la fiabilidad de los métodos y en analisis comparativos.
Como criterios de exclusion, no se consideraron los articulos duplicados, los articulos con acceso restringido o los articulos que...
Se ocupan de las aplicaciones de marcadores genéticos dirigidas exclusivamente a areas especificas de la genética.

forenses y que no implican la identificacion humana.

3 RESULTADOS

Basandonos en una busqueda estructurada realizada en las bases de datos PubMed y Virtual Library...
Utilizando las bases de datos Health y Google Scholar, se identificaron 133 estudios. De estos, 21 fueron excluidos debido a...
Debido a la duplicacion, quedaron 112 estudios para el analisis. Tras leer los titulos, se excluyeron 78 articulos.
porque no estaban relacionados con el tema propuesto. En la etapa de lectura de resimenes, se encontraron 14 estudios.
Se excluyeron porque no cumplian los criterios de inclusién o porque el texto completo no estaba disponible.
Se presentaron un total de 20 articulos para su lectura completa. Tras la lectura completa, se seleccionaron 10 articulos.

que mejor respondia a la pregunta de investigacion, conformando el corpus final del analisis (Figura 1).

Figura 1. Diagrama de flujo para la seleccion de articulos, 2026.

AMOSTRA INICIAL
PUBMED 36 21 ARTIGOS EXCLUIDOS POR
BIBLIOTECA VIRTUAL DA SAUDE 92 DUPLICIDADE
GOOGLE ACADEMICO 5
TOTAL 133 TOTAL: T2

ARTIGOS EXCLUIDOS POR LEITURA DE TITULOS
NAO SE RELACIONAREM \L
AO TEMA DA PESQUISA TOTAL DA EXCLUSAO: 78
ARTIGOS EXCLUIDOS POR ARTIGOS EXCLUIDOS POR NAO'
INDISPONIBILIDADE DO ATENDEREM AOS CRITERIOS . LEITURA DE RESUMOS
TEXTO COMPLETO DE INCLUSAO < —
= TOTAL DA EXCLUSAO: 14
EXCLUSAO: 8 EXCLUSAO: 6
ARTIGOS INCLUIDOS SELECAO DOS ARTIGOS e LEITURA DE ARTIGOS
NA REVISAO: QUE MELHOR ATENDEM A < -
10 PERGUNTA DE PESQUISA TOTAL DA EXCLUSAO: 10

Fuente: Obra propia del autor, 2026.
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Entre los 10 articulos seleccionados para esta revision, se examind la evidencia.
estudios cientificos sobre genética forense, estableciendo un estudio sobre el uso de técnicas de
SNP y STR para la identificacion de individuos. Los puntos principales investigados involucraron la
Consolidacién de los marcadores STR como el estandar de oro en la investigacion forense con respecto a
Identificacion de individuos: las ventajas de utilizar variantes de un solo nucleétido (SNV) para identificar seres humanos.
cuando la muestra biolégica recolectada se encuentra en un estado degradado o tiene una cantidad reducida de
El ADN y la complementariedad entre las técnicas.
Las principales caracteristicas de los estudios seleccionados, asi como sus objetivos y resultados, son:

presentado en la Tabla 1.

Tabla 1. Caracteristicas de los articulos cientificos seleccionados, segun titulo, autores, afio de publicacion, objetivos y resultados, 2026.

(@MKol

la secuenciacién de

Evaluacién de los métodos

de extraccion de ADN y
construccion de bibliotecas

escopeta en genética forensq

secuenciacion de
genoma unico (SGS) en
genética forense,
considerando su
rendimiento con ADN
extraido mediante
cuatro métodos.

ampliamente
utilizado.

Titulo Autores Afo Objetivo Resultados
Exploracion de LIy otros. 2025. El pbjetivo es dilucidar la Tecnologias como
STR'y SNP del estructura genética STRy SNP
cromosoma Y paterna de una Han aumentado la
para obtener informacion poblacién determinada, precision en la
forense y genética en el ampliar la base de identificacion
Poblacién Han datos genética y humana, incluyendo
de Jiangsu proporcionar datos precisos en muestras

para el avance de la degradado. Ademas,
investigacion forense y la comenzo a permitir
genética humana. la
interferencia de
caracteristicas
fenotipicas y
ascendencia.
Preparacion para KAMPMANN vy otros. 2025 Evgluar la La combinacion de

métodos de

extraccion y preparacion
de bibliotecas

influye

directamente en

la calidad de la
secuenciacion aleatoria,
siendo la asociacion
entre EZ1y EZ2, con
una biblioteca de doble
cadena, la mas
eficiente, lo

que permite la
adquisicion de muchos
marcadores

genéticos forenses de
alta calidad.
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ZUPANIC PAJNIC 2025 S

Andlisis de humanos luciones p3ra Las técnicas STR,
ADN degradado en Analisis de ADN SNP y NGS trabajan
Geneética forense degradado mediante conjuntamente para
secuenciacion masiva mejorar los
en paralelo. resultados,
(MPS)y especialmente en
polimorfismos de un muestras de ADN
solo nucleétido degradado.
(SNPs) como
marcadores
potentes, que
complementan o
reemplazan el analisis
STR tradicional en
muestras
comprometido.
Aplicaciones forenses de SHABALALA y otros. 2025 Explorar el Los marcadores
marcadores genéticos desarrollo de marcadores compuestos
compuestos: tendencias compuestos muestran un mayor
y perspectivas de futuro. estandar, sus potencial para
aplicaciones, aplicaciones forenses.
ventajas y limitaciones. Esta revision destaca los
y analizar el uso de tipos de
tecnologias de marcadores
secuenciacion de nueva compuestos y
generacion para la compara su
integracion de estos sensibilidad con la de...
marcadores. marcadores
genéticos
individuales.
Denso nuclestido MANDAPE y otros. 2024 Describa el Los SNP funcionan
Unico Los marcadores SNP, sus mejor que los métodos
Las pruebas de caracteristicas y los
polimorfismo revolucionan avances tecnologicos que tradicionales en
el alcance y el grado de permiten analisis de situaciones dificiles y
certezaen la alto rendimiento y amplian las posibilidades.
atribucion de fuentes en facilitan... investigacion.
métodos alternativos de
investigaciones forenses. atribucion de origen.
Una descripcion AGUDO vy otros. 2024 Caracterizar el Los marcadores STR
general de los STR Frecuencias alélicas de 27 autosomicos y SNP
autosomicos y los SNP de identiglad en un loci aSTR para evaluar analizados
Poblacion la ventaja discriminatoria mediante

noruega mediante
secuenciacion masiva
en paralelo

de los formatos
alternativos basados en
secuencias (SB)

en comparacion con la

nomenclatura
tradicional basada en la

longitud (LB).

secuenciacion masiva
en paralelo

muestran una

alta variabilidad
genética en la poblacion
estudiada, lo que

les

confiere un alto poder

discriminatorio para fines
de investigacion forense.
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identidad forense
SNP:

Caracterizacion de la

variacion de la
region flanqueante
mediante secuenciacion

masivamente paralela.

DAVENPORT vy otros.

2023 CalJacterizar las variaciones en las
regiones

flanqueantes de los

SNP informativos de

identidad forense
utilizando la
tecnologia de

secuenciacion masiva
en paralelo (MPS).

El analisis de las

regiones
flanqueantes de los
SNP ha aumentado la
capacidad

de discriminacién
genética al

identificar nuevos
alelos, reduciendo la

probabilidad de
coincidencia. La

inclusion de estas

variaciones hace

que algunos loci SNP
sean mas informativos

que los

marcadores STR,
preservando

amplicones mas pequefios
para muestras de

ADN degradado.

Estudio de concordancia
sobre la tipificacion de
Y-STR entre los
Analizador genético
SeqStudio™ para HID y el
sistema de gendmica

forense MiSeq™ FGx.

SOLDATI y otros.

2023 Validar el acuerdo

entre el

Resultados de la
genotipificacion de Y-
STR obtenidos
mediante sistemas de
electroforesis capilar
(CE) y secuenciacion
masiva en paralelo
(MPS).

Se observo una alta

concordancia en la
designacion de alelos,
lo que

demuestra que la
secuenciacion
masivamente

paralela (MPS)
produce perfiles fiables;
sin embargo, el sistema
de electroforesis
capilar (CE)

demostré un equilibrio
alélico superior en

comparacion con la MPS en

loci de multiples copias

Avances en la aplicacion de
sistemas masivamente paralelos
Secuenciacion

Tecnologia en STR
Marcador genético

Deteccion

TAO y otros.

Revision de 2022 de las principales
tecnologias de
secuenciacion
masivamente paralela
(MPS) aplicadas a la
deteccién de STR en
genética forense,
incluyendo plataformas,
herramientas,
rendimiento, estudios
poblacionales e
iniciativas
internacionales.

La tecnologia MPS
aplicada a STR
ofrece alta
sensibilidad,
fiabilidad y
compatibilidad con
los métodos

tradicionales, ademas
de aumentar el

poder

discriminatorio al

identificar mas

variaciones genéticas.
También mejora el

analisis de muestras
degradadas, aunque
todavia se enfrenta a desafi
desafios.

DS.
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Una PASCALI 2021 Intyoducir y validar El método NITZq ha
novedosa un nuevo demostrado ser
estrategia computacional metodologia mas fiable que los
para predecir el valor de computacional métodos
la evidencia en (NITZq) que permite el tradicionales, ya que
mezclas forenses basadas gn SNP. analisis simultaneo de reduce las
cientos de SNP y inclusiones falsas,
Analiza marCadOreS respeta IOS principios
STR en una sola forenses y
reaccion y calcula el mejora la
peso de la evidencia en precision en la
mezclas complejas de ADN. | interpretacion
cuantitativa de las pruebas.

Fuente: Obra propia del autor, 2026.

4. DISCUSION

Los estudios analizados demuestran una evolucion significativa en las técnicas de identificacion.
genética forense, con énfasis en la consolidacion de los STR como el estandar de oro y el creciente
Valoracion de los SNP como herramienta complementaria. En este contexto, Mandape et al. (2024)
Demostraron que los SNP funcionan mejor en situaciones complejas, ampliando la
poder de investigacion en comparacion con los métodos tradicionales, mientras que Li et al. (2025) refuerzan
La combinacion de STR y SNP aumenta la precision de la identificacion, incluso en muestras.
degradado.
Corroborando estos hallazgos, Agudo et al. (2024) demostraron que tanto STR como SNP
Los datos analizados mediante secuenciacion masiva exhiben un alto poder discriminatorio, lo que pone de relieve la
La eficiencia de estas tecnologias en la identificacion individual. De forma complementaria, Zupani¢ Pajni¢
(2025) destaca la integracion entre las tecnologias STR, SNP y de secuenciacion de préxima generacion.
(NGS) mejora los resultados, especialmente en muestras degradadas, resaltando la
La importancia de un enfoque combinado.
Por otro lado, estudios como el de Soldati et al. (2023) muestran que, aunque el
Si bien la secuenciacién masivamente paralela (MPS) produce resultados fiables, la electroforesis capilar todavia no lo hace.
Presenta ventajas, como un mejor equilibrio alélico en ciertos loci, lo que indica que...
Las técnicas tradicionales siguen siendo relevantes. En este sentido, Tao et al. (2022) destacan que el MPS
Aumenta la sensibilidad y el poder discriminatorio de los STR, pero aln enfrenta desafios.
especialmente en el analisis de datos.
Ademas, Davenport et al. (2023) demostraron que el analisis de las regiones flanqueantes

Los SNP aumentan significativamente el poder de discriminacion genética y, en algunos casos,
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para superar el de los STR. Shabalala et al. (2025) sefialan que los marcadores compuestos representan un
Una tendencia prometedora, con mayor sensibilidad en comparacion con los marcadores aislados.
Ademas, Kampmann et al. (2025) demostraron que la calidad de los resultados
Depende directamente de los métodos de extraccion y preparacion de muestras, lo que refuerza la importancia
de estandarizacion metodoldgica.
Finalmente, Pascali (2021) introdujo un enfoque innovador para el analisis de mezclas de
ADN basado en SNP, que demuestra mayor fiabilidad y menos inclusiones falsas en
comparacion con los métodos tradicionales. En conjunto, los estudios analizados indican que, aunque el
Si bien los STR siguen siendo esenciales en la practica forense, los SNP y las nuevas tecnologias se estan expandiendo.

amplia significativamente las posibilidades de analisis, sugiriendo un escenario de complementariedad entre

los métodos.

CONSIDERACIONES FINALES

Este estudio ha demostrado que los marcadores STR siguen siendo
Fundamentales en genética forense debido a su alto poder discriminatorio y amplia validacion.
cientifico. Sin embargo, se ha hecho evidente que los SNP estan ganando prominencia, especialmente en
situaciones que implican ADN degradado o muestras con bajas cantidades de material genético,
responder a la pregunta de investigacion demostrando que ambos métodos son efectivos, pero ain mas.
Resulta eficaz cuando se utiliza de forma complementaria.
La relevancia de este estudio para la biomedicina esta directamente relacionada con el avance de
técnicas de analisis genético, que contribuyen a la mejora de los métodos de identificacion.
humanos y para fortalecer el papel de los profesionales biomédicos en el campo forense. Para la sociedad, estos
Estos avances representan una mayor fiabilidad en las investigaciones criminales, una reduccién de los errores judiciales y...
Una mayor precision en la identificacion de personas repercute directamente en la promocion de la justicia.
Ademas, el analisis de los estudios revel6 que la incorporacion de nuevos
Tecnologias como la secuenciacion masiva en paralelo amplian significativamente la
Se estan explorando las posibilidades de la genética forense, aunque persisten desafios técnicos y analiticos.
superado. De esta forma, el problema inicial se resolvié demostrando que no hay sustituto.
No se trata de la integracién entre STR y SNP, sino mas bien de una integracion estratégica entre estas metodologias.
Sin embargo, se necesita mas investigacion sobre este tema para que los nuevos...
Se deben explorar perspectivas, especialmente en lo que respecta a la estandarizacion de técnicas, para
analisis de datos complejos y la aplicacion practica de estas tecnologias a gran escala. El avance

La continuacién de esta investigacion sera fundamental para consolidar el uso de estas herramientas en la practica forense rutinaria.
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