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INTRODUCCION:

En casos de abuso sexual con acceso carnal, donde la victima queda
embarazada producto de una violacion y el embarazo llega a su término,
la determinacién de la paternidad del agresor sobre el hijo de la victima se
utiliza como prueba del delito.

El caso que se presenta es parte de la investigacion de un “abuso sexual
con acceso doblemente agravado por la convivencia preexistente y el
vinculo, hecho continuado” y donde la autoridad Judicial ordené una
prueba de paternidad (la victima, menor de edad, habria sido abusada
por su padre).

De 22 marcadores autosdmicos investigados en el estudio de paternidad
se observaron 2 inconsistencias para el vinculo.

Nuestro laboratorio utiliza como criterio de exclusion de la paternidad
encontrar 3 inconsistencias en 15 marcadores genéticos, mientras que una
inconsistencia es interpretada como una mutacién (en 20 marcadores) y 2
inconsistencias es una situacion no prevista.




OBJETIVOS:

= Exponer y discutir lo que hizo el laboratorio ante la situacion no
prevista.

» Revisar los criterios de exclusion de la paternidad utilizados
actualmente en nuestro laboratorio y probablemente en oiros
laboratorios forenses.

» Plantear un nuevo criterio de exclusion.




MATERIALES Y METODOS:

Las muestras indubitadas para el andlisis fueron hisopados bucales: del
titular del estudio (hijo de la victima), de la madre biolégica (victima), del
supuesto padre (imputado, padre de la victima) y de parientes directos
hombres del imputado.

Las extracciones de ADN fueron realizadas con el kit comercial “DNA I1Q
Casework Pro” (Promega) en un Maxwell 16 Forencic Instrumen.

Para la amplificacion de los Loci STR se utilizaron los kits “AmpFISTR
Identifiler Plus”, “PowerPlex® Fusion”, “PowerPlex® 21” y “AmpFISTR® Yfiler”.

La deteccion se realizé en un analizador genético “Applied
Biosystem/HITACHI 3500 y el Software Genemapper v3.2.

Los cdlculos estadisticos se realizaron con los software “PATPCR version 2.51
ESS” de Juan A. Luque y/o Familias (version 1.97) y Familias 3.
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Estudio de filiacion informado

RESULTADOS

Marcador
Molecular

Victima
(MB)

Hijo Victima

(T)

Imputado
(Sup. Padre 1)

indice de Paternidad

Amelogenina

X

X-=Y

X-=Y

D3S1358

15-17

15

15

3,1153

D1S1656

16-17.3

16

3,6232

D25441

11

11

1,4970

D10S1248

12-14

14

2,9586

D13S317

9-10

9

4,3860

Penta E

11-16

16

8,6207

D16S539

9

9

5,4054

D18S51

14-16

16-17

3,9063

D2S1338

18-24

19-24

3,2680

CSF1PO

12

10-12

0,0021

Penta D

11-12

11-12

2,7473

THO1

6—9.3

6—-9

3,5461

VWA

17

17

1,5823

D21S11

31.2-32.2

31.2-32.2

1,8116

D75820

10

10

3,7736

D55818

12

11-12

1,1820

TPOX

8-9

8-9

1,6863

D851179

11-14

11

6,8493

D125391

22-24

22-23

0,0079

D195433

14.2 -15.2

14.2

14,2857

FGA

19-21

19

5,0505

D2251045

11-15

11-15

2,1786

indice de Paternidad TOTAL

490.000




RESULTADOS

Electroferogramas Haplofipo Y de Ty S
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RESULTADOS:

» |nforme a Fiscalia Interviniente:

= Se menciond que no era posible excluir al imputado como padre biolégico del hijo de la victima pero
que habia dos inconsistencias para el vinculo.

» Se informé el cdlculo estadistico del indice de Paternidad considerando las 2 inconsistencias como
mutdciones paternas, el IP informado fue: 490.000.

¥e informd al Magistrado que otra posible interpretaciéon del resultado (2 inconsistencias) podria ser que
el padre biolégico del hijo de la victima no fuese el imputado sino un hombre de su misma linea
paterna y que para evaluar esta posibilidad seria necesario analizar parientes directos por via paterna
del imputado (su padre, hijos y hermanos varones biolégicos).

= La Fiscalia Interviniente envid 5 parientes directos por via paterna del imputado:

= Su padre y 4 hermanos varones (el imputado no tenia hijos varones).




Tabla comparativa 6 supuestos padres

Marcador Victima Hijo Victima Imputado Supuesto Supuesto Supuesto Supuesto Supuesto
Molecular (MB) (T) (Sup. Padre 1) | Padre 2 (PI) Padre 3 (Hel) | Padre 4 (Hel) | Padre5 (Hel) | Padre 6 (Hel)
Amelogenina X X-Y X-Y X-Y X-Y X-Y X-Y X-Y
D351358 15-17 15 15 15-16 15 14-16 15 14-16
D1S1656 16-17.3 16-17.3 16 16 16 13-16 13-16 13-16
D651043 11-19 11 11-18 11-18 11 11 11-18 11
D13S317 9-10 9-10 9 9 9 9 9 9-13
Penta E 11-16 16 13-16 13-14 14-18 14-16 13-16 13-16
D16S539 9 9 9 9 9 9 9 9-10
D18S51 14-16 16-17 14-17 17 14-17 14-17 14-17 12-17
D251338 18-24 19-24 19-24 19-20 19-24 20-24 19-24 19-24
CSF1PO 12 10-12 11-12 11 11-12 11-12 11-12 11-12
Penta D 11-12 11-12 12 9-12 9-12 9-12 12-13 12
THO1 6-9.3 6-9 9-9.3 7-9.3 6-7 9-9.3 6-9.3 6-9.3
/ VWA 17 17 17-18 17-18 17-18 18 18 18
/ D21S11 31.2-32.2 31.2-32.2 29-31.2 29-31.2 29-31.2 29-31.2 29 29-31.2
D75820 10 10 10 10 10-12 10-12 10 10
D55818 12 11-12 11-12 11 11-13 11-12 11-13 11-12
TPOX 8-9 8-9 8-9 8-11 8-9 9-11 8-9 9-11
D851179 11-14 11 11-14 12-14 11-12 12-14 11-12 11-12
D12S391 22-24 22-23 17.3-24 15-17.3 15-16 16-17.3 16-17.3 16-17.3
D19S433 14.2-15.2 14.2 14-14.2 13-14.2 13 13-14.2 13 13
FGA 19-21 19 19-25 19-21 21-25 21-25 21-24 21-25
D25441 11 11 11-14 - - - - -
D10S1248 12-14 12-14 14 - - - - -
D22S1045 11-15 11-15 11-15 - - - - -
N2 Exclusiones - - 2 5 6 7 7 7
indice de
iy . . 5,8 E+04 3,7 E-16 7,8 E-24 6,5 E-20 6,2 E-26 2,4 E-23

(Solo con 20
marcadores)
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Non-paternity: Laboratories are responsible for establishing and documenting their exclusion

criteria with preference given to criteria stated in terms of a PI threshold (e.g. PI < 0.001). Some

laboratories exclude based on the number of genetic inconsistencies observed (e.g. 3 out of 13

tested STR loci).

“

COMMON MISCONCEPTION — HOW MANY INCONSISTENCIES ARE
NEEDED TO EXCLUDE A RELATIONSHIP?

The AABB standards indicate that laboratories may not exclude with one inconsistency without
supporting evidence. Many laboratories have interpreted this to mean there is hard rule that if two
inconsistencies are observed, the relationship is excluded. This is not correct. The guidance document
cautions laboratories that double or even triple mutation can occur. The laboratory should be cautious in
1ssuing a report as exclusionary with only two inconsistencies. There are also exceptions where one
inconsistency may be sufficient. An example would be a reconstruction case where a single inconsistency
is observed along with low residual likelihood ratio (low is generally considered < 1.0). The low residual
likelihood ratio would be supporting evidence of no relationship. If a laboratory is uncertain about the
status of a case, issuing an inconclusive report is an acceptable option. The reason the case is
inconclusive should be stated in the report. See guidance document for further discussion.

AODUAL pepoRT S0 MHIRY For T EsTiVé Lolo




R4 Non-paternity: Considerations on strategies regarding
genetic evidence against paternity.

Laboratories are responsible for establishing and admitting
their exclusion criteria. Preference shall be given to criteria
stated in terms of a PI threshold.

Guidance. These biostatistical recommendations direct
laboratories to always calculate a combined PI, which will
be greater than zero regardless of the number of observed
genetic consistencies or inconsistencies when possible muta-
tions, null alleles and measurement errors are considered. This
raises the question of whether laboratories should round PI to
zero at some point based on very small values? The ideal
answer 1s “no’” since, by symmetry, we do not advocate
rounding PI to infinity or W to 100% either. Practically,
however, deterministic statements of non-paternity are legal
norms, and, it 1s easily deemed foolish to require a laboratory to
report PI > 0 when, say, 13/13 STR systems are inconsistent.
Thus, laboratories are responsible for establishing and
admitting their exclusion criteria. Preference should be given
to policy stated in terms of a PI threshold (e.g., PI < 1/1000),
but countenance is given to ones based on some number of
inconsistencies. Regarding the latter, a policy to exclude on
e.g., three inconsistencies out of 13 CODIS STR loci means on
average excluding with PI=1/4600; two inconsistencies
corresponds to PI = 1/4.7 [49].




RESULTADOS

indices de Paternidad del caso con distintos Kits

= |DENTIFILER: 75.000 (1 inconsistencia en 15 marcadores)
= PPLEX 21: 86.000 (2 inconsistencias en 20 marcadores)

= PPLEX Fusidn: 490.000 (2 inconsistencias en 22 marcadores)




DISCUSION

En estudios de paternidad bioldgica por polimorfismos del ADN los laboratorios deben
establecer sus criterios de exclusion, y qgunque recomendaciones internacionales
senalan que deberian fundarse en un LR 6 Indice de Paternidad, muchos se basan en
el nUmero de inconsistencias genéticas, por ejemplo 3 exclusiones de 13 marcadores.

En este sentido existe consenso internacional en que una inconsistencia debe
interpretarse como una mutacion, mientras que la existencia de 2 genera cierta
inquietud. El aumento en el numero de marcadores en los estudios de filiacion
incrementara los casos con dos inconsistencias como el presente y quizd se debe
comenzar a Uutilizar como criterio de exclusion el IP como indican las
recomendaciones.

= PROPUESTA PARA EL CRITERIO DE EXCLUSION (para casos con madre biologica)

Establecer un numero “exagerado” de inconsistencias para una exclusion (ej. 4 6
mas).

Para casos con menos inconsistencias (2 6 3) establecer un IP por debajo del cual se
excluye la paternidad, por ejemplo lo que recomienda el trabajo del ISFG: 0,001.




