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INTRODUCCION: Los marcadores autosémicos “STRs" (repeticiones cortas en tandem) son los polimorfismos mds utilizados para la identificacion genética de vestigios
biologicos y en la determinacion de vinculos de parentesco. El objetivo de este trabajo fue estudiar en estos marcadores las caracteristicas genéticas de la poblacion de la
Provincia de Jujuy, determinando las frecuencias alélicas, calculando los pardmetros estadisticos forenses “a priori” mas importantes y evaluando el cumplimiento del equilibrio
de Hardy Weinberg y el desequilibrio de ligamiento; para utilizar los datos en los cdlculos estadisticos de estudios de Filiacion e Identificacion Genética. Ademas, con el
software “Structure” se intento estudiar la estructura de la poblacion.
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MATERIALES y METODOS: Se seleccionaron 512 individuos, 256 hombres y 256 mujeres, a partir de casos penales y civiles del laboratorio. Los individuos fueron
argentinos, residentes de la Provincia de Jujuy, no relacionados biologicamente entre si. Las personas firmaron un consentimiento para que sea utilizado su perfil genético en
estudios de investigacion en forma anonima. Se estudiaron 15 marcadores STR autosomicos: D8S1179, D21S11, D75820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539,
D251338, D195433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818 y FGA ademds del marcador de cromosomas sexuales Amelogenina. La purificacion del ADN se realizo a partir de
hisopados bucales utilizando el kit comercial "DNA IQ Casework Pro” en el equipo Maxwell 16 Forencic Instrumen (Promega). Se utilizo el Kit AmpFISTR® Identifiler® Plus
(Applied Biosystems) para la amplificacion de los STRs. La deteccion se realizé en un analizador genético “Applied Biosystem/HITACHI 3500” con el Software Genemapper IDX
vl.2. Para el cdlculo tanto de las frecuencias alélicas y genotipicas como de los parametros estadisticos “"a priori” de interés forense, y para la verificacion del equilibrio de
Hardy Weinberg y del desequilibrio de ligamiento, se utilizaron los softwares: “"PowerStats”, "GenAlEx v6.5" y "GDA v1.1”. Para estudiar la estructura de la poblacion se
utilizo el software "Structure v2.3.4".
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> Luego de tipificar los 512 individuos del estudio, fueron detectados un total de 157 alelos en los 15 loci STR autosomicos (Tabla N®1). El locus mds| (ooovoee, oo oo

informativo fue FGA (Hobs = 0,8691), en cambio el locus menos informativo fue TPOX (Hobs = 0,6465), ver Tabla N° 2 e

D16S539/D19S433 0.2176 0.5635

> En cuanto a los parametros estadisticos de eficacia “a priori” se obtuvo un Poder de Discriminacion combinado de O, 999999999999999909 y un Poder de | | cosown | oms | osw

Exclusion en un locus de 0,999997 y en 2 loci de 0,99994. El Contenido de Informacion Polimorfica por marcador vario entre 0,5389 y 0,8588, el Indice e e g

de Paternidad Tipico entre 1,41 y 3,82 y la Homocngocudad observada entre 0,1309 y 0,3535 (Tabla N° 2). ousswjossets | omwss | wss
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> En algunos marcadores se observaron desviaciones significativas del equilibrio de Hardy Weinberg, y del desequilibrio de ligamiento entre loci, sin| [osswosss| ome | ows

embargo luego de aplicar la correccion de Bonferroni para pruebas multiples, las desviaciones fueron no significativas (Tablas N° 3 y 4). T = s

> Se concluye que este conjunto de marcadores es confiable y altamente informativo como herramienta en el andlisis forense. El laboratorio, sin embargo, | | o | o | oo

esta actualmente validando para su uso el kit GlobalFiler™, que sumara seis nuevos marcadores con altos niveles de polimorfismo, con lo cual se espera| | suwe | ous | o

que mejoren los valores combinados antes mencionados. A -

> En cuanto al andlisis de la estructura poblacional utilizando el programa "Structure”, se realizaron varias corridas (runs), con los siguientes pardmetros: | | oo o | o

periodo de Burnin de 400.000, nimero de pasos de la cadena de Markov Monte Carlo (MCMC) de 1.600.000 y 4 réplicas independientes de K de 1-10;| [ owsre | oms | oo

los graficos de Fst no se mostraron estables o sea no habria convergencia (figura 1), los datos por lo tanto no estarian acordes a la realidad. Por lo B —

tanto lo resultados mostrados responden a estudios preliminares. De acuerdo a lo indicado por el software “"Harvester” para los pardmetros anteriores se| | wwoun | own | ows

obtuvo un ndmero optimo de “clusters” poblacionales igual a dos (figura N° 2), y luego de una corrida de un largo del periodo de Burnin de 100.000 y un| | vowousi | oo | om0

nimero de pasos de la cadena de MCMC de 400.000, para K=2, se obtuvo el grafico de la figura N® 3, donde cada individuo esta representado por una e -

linea vertical sugiriendo una poblacion ADMIXED sin individuos puros. vassiien | oms | ous

> Siguiendo las recomendaciones de la ISFG y con el objetivo de publicar estos datos poblacionales en la revista Forensic International Genetics, los mismos | | o | wmm | osw
Correccion de Bonferroni: 0,05/105 = 0,0004761

fueron enviados a la "STRs for identity ENFSI Reference Database” (STRIidER), para su control de calidad y se estd a la espera de los resultados.




