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RESUMEN: Recientemente ha aparecido una
nueva forma de identificar sospechosos mediante el
DNA, dtil cuando los procedimientos estindar no dan
resultado. Se trata de la busqueda familiar de largo
alcance, que ha permitido resolver casos abiertos. El
objetivo de este articulo es mostrar, de manera concisa
y clara, en que consiste este nuevo procedimiento. En
lineas generales, se trata de extraer nuevamente DNA
del sospechoso a partir muestras biologicas que se
conserven. Hay que obtener su perfil genético de
manera que sea compatible con los existentes en los
bancos de datos usados para construir genealogias. Se
debe introducir el perfil del sospechoso en dichos
bancos y buscar si parte del mismo coincide con el de
alguna persona. Si es asi, seguramente se trata de un
familiar lejano. Se busca el antepasado comtn y a partir
de él se reconstruye el arbol genealégico familiar hasta
los descendientes actuales. Entre ellos estara el
sospechoso, que podrd ser identificado aplicando
diferentes técnicas de filtraje.
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LONG-RANGE FAMILIAL SEARCH: ANOTHER APPROACH
TO DETECT SUSPECTS BASED ON DNA

ABSTRACT: A new procedure to identify
suspects by means of DNA has recently emerged, useful
when standard procedures fail. It is called the long-
range familial search, which has allowed to solve cold-
cases. The objective of this article is to present, in a
concise and clear way, this new procedure. In general
terms, it consists of extracting again the suspect’'s DNA
from biological samples that are preserved. It is
necessary to obtain the genetic profile, but compatible
with those existing in the databanks used to build
genealogies. The suspect’s profile must be introduced
in these data banks and to find out possible partial
matches with someone else. If so, it is probably a distant
relative. Once the common ancestor is obtained then the
corresponding  familial  genealogical tree s
reconstructed up to the current descendants. Among
them will be the suspect, who can be identified by
applying different filtering techniques.
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1. Introduccién
1.1 Definicion y objetivos

Recientemente ha aparecido en la prensa y en las
revistas especializadas de genética forense un nuevo
tipo de busqueda de sospechosos. Este procedimiento
se conoce en inglés como ‘long-range familial search’ que
puede traducirse como ‘btuisqueda familiar de largo
alcance’. Esta aproximacién experimental pretende
identificar a wun sospechoso cuando los otros
procedimientos de investigacién no han dado ningtn
resultado. El perfil genético del sospechoso se basa en
el DNA! obtenido a partir de un vestigio biol6gico
(sangre, saliva, semen, etc.) que fue recuperado en el
lugar de los hechos. La idea es buscar similitudes
genéticas parciales (basadas en el DNA) en bancos de
datos no policiales en los que existan un ntmero
elevado de personas con sus respectivos perfiles
genéticos. Estas similitudes permitirdn identificar y
construir la genealogia de un grupo familiar amplio en
el cual probablemente se encuentra el sospechoso en
cuestion. Posteriormente hay que realizar una serie de
filtros analiticos para ir reduciendo la lista de personas
que cumplen la condicién de posible sospechoso. Una
vez se tiene un tnico candidato (o un nimero reducido)
se debe realizar la comprobacion directa de

1 En este trabajo utilizaremos las iniciales DNA para
referirnos al acido desoxirribonucleico ya que es el nombre
cientificamente correcto de la molécula, a pesar de que en
nuestro pais se usa comunmente la version traducida, es
decir, ADN.

2 Un marcador genético es un fragmento pequefio de ADN
con unas determinadas caracteristicas que permiten
identificar a las personas. Los mas utilizados en genética
forense son los STR (Short Tandem Repeats o secuencias

REVISTA ELECTRONICA DE CRIMINOLOGIA

Mestres et al.

concordancia entre el perfil genético de DNA del
posible sospechoso identificado a partir del banco de
datos no policial y el del vestigio biolégico recogido en
el lugar de los hechos.

El objetivo del presente trabajo es explicar de manera
conceptual y clara como se lleva a cabo esta btusqueda,
sus puntos fuertes y débiles, sus principales
aplicaciones y sus consideraciones sociales, éticas y
legales. Pensamos que puede ser de gran interés para
los especialistas en ciencias penales y para las personas
que trabajan en el &mbito judicial. Como mostraremos
este procedimiento analitico no siempre da resultados
positivos y tiene una serie de problemas de indole
técnica y también en la vertiente ética y legal. Pero si es
cierto que desde su introduccién en 2018 ha permitido
resolver en los Estados Unidos un gran namero de casos
abiertos (‘cold cases’) antiguos y actuales. Algunos de
ellos han tenido gran repercusiéon mediatica puesto que
en su dia causaron gran alarma social. Mostraremos
porque este procedimiento se puede aplicar en dicho
pais y otros similares, pero atun tardara en poder
realizarse en nuestro pais, aunque estamos convencidos
de que a medio plazo sera de aplicacién también en
Espafia. Aunque en la prensa se acostumbran a
mostrarse casos de tipo criminal, esta biisqueda se ha
utilizado con éxito en otras situaciones como la
identificacion  de  personas desaparecidas o
exoneraciones, las cuales también comentaremos.

1.2 Biisqueda del sospechoso mediante el DNA

La genética forense tiene mds de un siglo de
antigtiedad, pero es verdad que la introduccion del
DNA en criminalistica generd un gran salto de calidad
en su importancia para resolver diferentes tipos de
casos judiciales (Jobling y Gill 2004; Mestres y Vives-
Rego 2019a). No se necesita conocer todo el material
genético de una persona (el genoma) sino que con una
coleccién de unos cuantos (entre 13 y 25) marcadores
genéticos? se puede obtener el denominado perfil
genético. Este es casi exclusivo para cada persona
individual® y permite identificarla con wuna
probabilidad de error infima. El uso més corriente en
genética forense es lo que podriamos denominar una
identificacién ‘directa’, que consistiria en los siguientes

cortas repetidas en tdndem), aunque existen de otros tipos.
Para mas detalles se puede consultar: Butler (2005) o Mestres
y Vives-Rego (2009b).

3 Los hermanos gemelos monozigéticos (o idénticos) tiene
exactamente la misma composicion genética, luego no
pueden diferenciarse mediante los marcadores genéticos.
Actualmente, pueden identificarse individualmente segun los
patrones de metilacidn que presenten sus respecticos DNAs y
por otras aproximaciones moleculares. De manera clésica se
pueden diferenciar por las huellas dactilares.
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pasos. En el lugar de los hechos se recogen muestras
biolégicas del sospechoso y se obtiene su perfil
genético. De entrada, no se conoce la identidad del
sospechoso, pero la investigacién policial puede llevar
hasta un individuo que podria serlo. Con un mandato
judicial se puede obtener su perfil genético (serd una
muestra indubitada ja que se conoce su identidad) y se
compara con el del lugar de los hechos. Si coinciden, se
puede vincular al sospechoso con el lugar de los hechos.
Evidentemente debe valorarse el peso estadistico de
esta coincidencia de perfiles genéticos calculando la
RMP (Random Match Probability), que es la probabilidad
de encontrar el mismo perfil genético al azar en la
poblacién considerando personas no emparentadas
(Mestres y Vives-Rego 2009c). Si no coinciden, se
produce la exclusién de dicha persona del caso que se
investiga. Por ejemplo, este tipo de investigacion directa
de los perfiles genéticos permitié resolver los casos
Wanninkhof (1999) y Carabantes (2003) (Montes 2005) o
los crimenes del Putxet (Heredia 2003).

Si la investigacién policial no da resultados directos, se
puede investigar si el perfil genético recuperado en el
lugar de los hechos coindice con alguno depositado en
un banco de datos de DNA de ambito policial* Estos
fueron desarrollados por primera vez en el Reino Unido
en 1995, poco después de empezarse a utilizar los STR
como marcadores genéticos ttiles en la investigacion
forense (Goodwin et al. 2007). Segtn la legislacién de
cada pais, estos bancos de datos contienen los perfiles
genéticos de personas arrestadas o condenadas con
motivo de algtn delito. A pesar de no estar libres de
problemas se han demostrado ser unos elementos muy
atiles en la investigacién policial permitiendo resolver
gran nimero de casos (Butler 2005; Mestres y Vives-
Rego 2009c; Walsh et al. 2010; Krimsky y Simoncelli
2011; Asplen 2014; Mestres y Zivanovic 2018; Alonso
2019). Los bancos de datos van creciendo cada afio con
los perfiles genéticos de nuevas personas que se van
incorporando. Por esta razén la coincidencia entre el
perfil obtenido en el lugar de los hechos y uno
depositado en el banco de datos puede ser inmediata, si
la informacién genética sobre dicha persona ya estaba

4 A pesar de que en general se utiliza los conceptos de banco
de datos y base de datos como sinénimos, nosotros somos
favorables a utilizar la nomenclatura propuesta por Houck
and Siegel (2006) donde un banco de datos es una coleccion
de perfiles genéticos de personas, mientras que base de datos
se refiere a una recopilacion poblacional de las frecuencias
génicas de los alelos para los diferentes marcadores (por
ejemplo, STR).

> Aungue las RMP calculadas sean extremadamente bajas (del
orden de 105, es decir de
0,00000000000000000000000001), y actualmente lo son al
utilizarse habitualmente una coleccion de 20-25 marcadores
STR, hay que recordar que en ciencia no existe la certeza.
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depositada. También puede demorarse, hasta que el
perfil genético se haya introducido como consecuencia
de otro delito o no aparecer nunca si dicho perfil no
llega a introducirse. Evidentemente cuando se detecta
la coincidencia hay que calcular la RMP y antes de
proceder a la detencién del sospechoso asegurarse de su
posible vinculacién con el caso a fin de evitar errores,
que son infrecuentes pero que pueden producirse’.
Actualmente estas  equivocaciones son  muy
improbables al utilizar un ndmero considerable de
marcadores STR, pero habian sucedido al principio de
su introduccién cuando solamente se usaban seis (Gill
2019).

Sin embargo, muchas veces no era posible encontrar un
sospechoso en los bancos de datos policiales. Por dicho
motivo el Forensic Science Service del Reino Unido puso
a punto las denominadas ‘basquedas familiares’. La
idea era buscar en los bancos de datos policiales, no la
coincidencia exacta entre perfiles, sino detectar algunos
que fuesen similares. Cuanto mas cercano es un vinculo
familiar, mas material genético se comparte. Por
ejemplo, entre familiares de primer grado (relaciones
padre o madre respecto a hijo o hija y también entre
hermanos y hermanas) se comparte como promedio un
50% del material genético (sin tener en cuenta los
cromosomas sexuales). Ademads, entre progenitores
(padre o madre) y descendientes (hijos e hijas), al menos
un alelo para cada marcador genético ha de coincidir
entre progenitor y descendiente. Para familiares mas
alejados (segundo o tercer grado) la cantidad de
material genético compartido es menor. A pesar de los
problemas éticos y legales que comporta, este
procedimiento ha proporcionado buenos resultados
resolviendo algunos casos importantes (Miller 2010;
Krimsky y Simoncelli 2011; Mestres y Zivanovic, 2018).
Debemos hacer notar que para que este tipo de
blisqueda tenga éxito es necesario que algin familiar
del sospechoso tenga su perfil genético incluido en un
banco de datos policial. Este procedimiento genera un
gran numero de sospechosos potenciales, ya que habra
bastantes coincidencias parciales de perfiles debidas al
azar. Por dicha razén hay que realizar una serie de

Esta es una caracteristica esencial e inherente a los principios
de la propia ciencia experimental, puesto que esté en la base
del método cientifico. Para mas informacion sobre estos
aspectos recomendamos la lectura de Mestres y Vives- Rego
(2015, 2016). Para entender la magnitud de esta probabilidad
obtenida al calcular la RMP nos gustaria mostrar un ejemplo
sencillo. Pensemos en términos de euros. Asi un céntimo de
euro, una cantidad muy pequefia, numéricamente equivale a
0,01. Por tanto, el wvalor de wuna RMP de
0,00000000000000000000000001 es insignificante. Por esta
razén la probabilidad de encontrar ese mismo perfil genético
por azar en la poblacion considerando individuos no
emparentados es casi nula.



filtros (que describiremos mas adelante), reducir la lista
de candidatos potenciales, y analizar muy bien los que
son seleccionados antes de llevar a cabo una detencién.
También puede pasar que algin familiar del
sospechoso no sea detectado aun estando su perfil
introducido en el banco de datos.

Cuando ninguna de las estrategias anteriores ha
funcionado se puede recurrir a lo que en el mundo
anglosajon se denomina un ‘dragnet’, que puede
traducirse por ‘pesca de arrastre’. Este procedimiento
consiste en analizar, de manera voluntaria o mediante
una orden judicial, el DNA de todos los habitantes de
una zona o comarca para ver si el perfil genético de
alguno de ellos coincide con el del sospechoso. De
hecho, se trata de construir un banco de datos policial
con los perfiles genéticos de la gente geograficamente
cercada al lugar de los hechos y habitualmente implica
analizar dnicamente varones al tratarse muchas veces
de asaltos sexuales y asesinatos de mujeres. Este tipo de
btisqueda se empled en el primer caso criminal en el que
se us6 el DNA, el caso Pitchfork (Jeffreys 2005; Kaye
2010). A parte de los problemas inherentes de tipo ético
y juridico, en general los dragnets son caros, laboriosos
y poco eficientes. La principal razén es que el autor de
los hechos habitualmente acostumbra a huir antes de
que pueda obtenerse su DNA. Un ejemplo en nuestro
pais es el caso Eva Blanco, donde esta aproximacién
para detectar al sospechoso fracas6 ya éste que habia
huido al extranjero (Martinez, 1997; Ortega y Barroso
2015; Mestres y Zivanovic 2018). Muchas veces la
policia espera no encontrar directamente al sospechoso,
sino detectar un perfil genético parecido al suyo lo que
indicaria que se tratarfa de un posible familiar y
entonces orientar la investigacion en esta direccion.
Sorprendentemente en algunas ocasiones se ha
detectado al sospecho mediante este método pues,
aunque parezca increible y probablemente por
ignorancia, éste dona su DNA. Existen muy pocos casos
con este resultado positivo y queremos mencionar a dos
de ellos el de Cloppenburg (Alemania) donde se habian
analizado unos 16.400 hombres de la zona siendo el
mayor de la historia y el de Oudwoude (Holanda)
(Krimsky y Simoncelli 2011; Mestres y Zivanovic, 2018).

2. Procedimiento de actuacién para desarrollar una
basqueda familiar de largo alcance

Hasta hace poco los procedimientos de busqueda
basados en el DNA vy los bancos de datos policiales que
hemos mencionado en la Introduccién eran los tnicos
existentes. En 2018 se hizo publico una nueva estrategia
de butsqueda policial, la familiar de largo alcance. Para
poder entender bien su légica pensamos que puede ser
atil describir de manera sencilla algunos conceptos
fundamentales de genética.
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2.1 Un minimo de genética bdsica para comprender los
fundamentos de la biisqueda

La Genética es la disciplina cientifica que estudia la
funcién de los genes y su transmisién a lo largo de las
generaciones. De manera muy simple podriamos
describir un gen como un fragmento de una molécula
de DNA que realiza una funcién en el organismo. Un
marcador genético serfa también un trozo de una
molécula de DNA sin funcién o cuya funcién no es
conocida hasta el momento. Los genes pueden tener
diferentes variantes, los denominados alelos. Por
ejemplo, el grupo sanguineo ABO se debe a un solo gen
que tienen tres variantes diferentes, o alelos, que son [4,
I e i. Los marcadores genéticos también tienen
diferentes alelos. Por ejemplo, el STR TPOX, muy
utilizado en genética forense, presenta 17 alelos
diferentes. Los genes (y los marcadores genéticos) se
encuentran en los cromosomas, que se localizan en el
nucleo de las células y siempre van por parejas. En los
humanos hay 23 pares de cromosomas. Existe un par
especial, que son los cromosomas sexuales X e Y. Una
mujer presenta dos cromosomas X (es por tanto XX)
mientras que un varén tiene uno de cada tipo (XY). Los
cromosomas no sexuales (22 pares) se denominan
autosomas. Ademads, existe material genético (DNA) en
los orgénulos celulares denominados mitocondrias, que
estdn presentes en todas nuestras células en gran
cantidad. Las mitocondrias nos vienen por el 6vulo y
por lo tanto presentan herencia materna, ya que
siempre las recibimos de nuestra madre. Denominamos
genoma al material genético de una persona. Muchas
veces se comenta que el genoma es el manual de
instrucciones para que funcione un organismo. Este
simil no es del todo acertado. De hecho, el genoma acttia
como un programa autoejecutable que se pone en
funcionamiento cuando un espermatozoide fecunda un
6vulo. En este momento se activa y dirige el desarrollo
embrionario y postembrionario, hasta llegar a la edad
adulta, donde sigue controlando el funcionamiento de
nuestro cuerpo.

En la fecundacién recibimos la mitad de los
cromosomas de nuestro padre (via un espermatozoide)
y la mitad de nuestra madre (por medio del évulo). Es
decir, de cada pareja de cromosomas uno proviene de
nuestro padre y otro de nuestra madre (Figura 1).
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Figura 1. Se presenta una sola pareja de cromosomas no sexuales de
los 22 que tenemos los humanos. Los dos cromosomas de la misma
pareja del padre se muestran en diferentes tonos de azul, mientras
que los de la madre en rojo. El hijo o hija de la pareja recibe un
cromosoma de cada progenitor, en este caso el azul claro del padre
y el rojo oscuro de la madre. El simbolo “X” indica apareamiento y
la flecha descendencia

Padre X Madre
Hijo o Hija

Este fenémeno pasa para todas las parejas de cromosomas.
Sin embargo, el proceso de transmision de los cromosomas
no es tan sencillo. No se heredan los cromosomas enteros
a partir del padre o de la madre, sino que en las células del
tejido que daran lugar a los espermatozoides (hombres) u
6vulos (mujeres) se produce un tipo especial de divisiéon
celular denominado meiosis. En ella, cada pareja de
cromosomas puede romperse por uno o dos puntos al azar,
pero que serdn iguales para los dos cromosomas que
pertenecen al mismo par. Una vez cortados se fusionan de
nuevo, pero intercambidandose los fragmentos entre los
cromosomas de la misma pareja (Figura 2).

Figura 2. Los dos cromosomas de una misma pareja no se transmiten
habitualmente intactos a la siguiente generacién. Durante el
proceso de divisién celular denominado meiosis, que permitira la
formacién de los gametos (espermatozoides en el hombre y 6vulos
en la mujer) se producen los entrecruzamientos. Estos consisten en
roturas exactamente en los mismos puntos de ambos cromosomas
de la misma pareja, intercambio de los fragmentos equivalentes y
nueva fusion de los mismos. Asi, los nuevos cromosomas del padre
que pasaran a la descendencia son una mezcla de fragmentos azul
claro/azul oscuro y los de la madre combinaciones de rojo claro/rojo
oscuro. En el ejemplo, el descendiente (hijo o hija de la pareja)
recibe del padre el cromosoma de la izquierda y de la madre el de
la derecha.

Padre X Madre

Hijo o Hija
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Este suceso recibe el nombre de entrecruzamiento y
puede generar la aparicién de combinaciones genéticas

nuevas, fenémeno denominado recombinacién (Figura
3).

Figura 3. Fijémonos en el mismo par de cromosomas del padre. Las
letras indica genes (o marcadores genéticos) diferentes, que
denominamos A, B, C, D y E. Estin en los dos cromosomas del
padre, pero uno presenta los alelos (variantes) maytscula en el
cromosoma azul oscuro (A, B, C, D y E) mientras que el otro
cromosoma (azul claro) lleva los mismos genes, pero con los alelos
(variantes) mintscula (a, b, ¢, d y e). En la meiosis, cuya
consecuencia serd al final la producciéon de los espermatozoides, se
ha producido un entrecruzamiento. Es decir, se han cortado ambos
cromosomas por el mismo punto, se han intercambiado los
fragmentos y fusionado de nuevo. El resultado se muestra después
de la flecha roja: se han intercambiado los fragmentos con los
respectivos alelos que contenian. Asi nos queda un cromosoma azul
oscuro/azul claro con la combinacién “A, B, ¢, d y e” y otro azul
claro/azul oscuro ahora con los alelos “a, b, C, D y E”. Por tanto, se
ha producido recombinaciéon ya que se han generado
combinaciones genéticas nuevas.

Padre

A a A a
B b B b
C C o) C C
D d d D
E e e E

Este mismo proceso se repite generacion a generacion,
de manera que de la constitucién original de un
cromosoma de uno de nuestros tatarabuelos soélo
heredamos uno (o unos) pequenos fragmentos (Figura
4). Estos fragmentos tendran una combinacion de alelos
particulares para los marcadores genéticos que
contengan.



Figura 4. El cromosoma de nuestro antepasado lejano (por ejemplo,
uno de nuestros tatarabuelos) era todo él azul claro. Pero no lo ha
transmitido intacto a sus descendientes, sino que ha sufrido
entrecruzamientos (y recombinacién) con el otro cromosoma de su
misma pareja, de manera que ha pasado un cromosoma con mezcla
de fragmentos (azul claro/azul oscuro). Este mimo proceso se ha ido
repitiendo en cada generacioén, de manera que en la actualidad cada
uno de nosotros solamente conserva uno (o pocos o ninguno) de los
fragmentos originales del cromosoma de dicho antepasado lejano
nuestro. Los trozos que han perdurado del cromosoma original se
muestran en azul claro y las pequeiias flechas negras ayudan a su
localizaci6n.

Antepasado

lejano
.4—
.1—
==}
|

Generacién Generacion Generacidn
inicial primera actual

Es por esta razén que los familiares genéticamente de
primer grado (progenitores respecto a descendientes o
hermanos/hermanas entre si) comparten mas material
genético que los de segundo (abuelos/nietos, primos,
tios/sobrinos, etc.) o tercer grado®. Cuanto maés lejano
sea el nivel de parentesco menos material genético se
espera compartir.

Para el caso que nos ocupa hay que construir la
genealogia, es decir la historia de los ancestros de la
familia que queremos analizar. Todos conocemos
ejemplos de genealogia aplicada a casas reales o
nobiliarias, o incluso de parte de nuestra propia familia,
que se pueden construir en base a documentos o
tradiciéon oral, pero aqui queremos tratarlas desde el
punto de vista genético. Para ello vamos a explicar
brevemente la simbologia que se utiliza. Un cuadrado
denota un hombre, mientras que para una mujer se
utiliza un circulo. Las lineas horizontales indican
relacién de apareamiento, mientas que las verticales lo
hacen para la de descendencia. Los nimeros romanos
denotan la generacién y los ardbigos el orden (de
izquierda a derecha) de los individuos de la misma
generacién. Existen mds simbolos, pero con estos nos
serd suficiente. Un pequefio ejemplo de genealogia
genética se muestra en la Figura 5.

5 Hemos utilizado los grados de parentesco que se utilizan en
genética, que es el dmbito en el que se circunscribe este
articulo. En otras disciplinas la definicion de los niveles de
parentesco puede ser distinta. Asi, el primer grado incluye
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Figura 5. Ejemplo de una genealogia genética. En la primera
generacion una pareja (I1 y I2) se aparea y tienen dos descendientes,
una hija (II12) y un hijo (II3). La hija (II2) se aparea con un hombre
(IT1) y tienen una sola hija (III1). En cambio, el hijo (II3) lo hace con
una mujer (II4) y tienen dos hijos (I112 y III3).

n 1 2 3 4

1] 1 2 3

2.2 Extraccion del DNA y obtencién del perfil genético
del sospechoso

La busqueda de largo alcance consistira en identificar
familiares alejados detectando pequefios fragmentos
cromosdmicos en comun, y que por tanto provienen de
un antepasado que comparten el sospechoso y el
familiar lejano. En esquema el procedimiento analitico
de la busqueda consta de los siguientes pasos: (1) Hay
que extraer DNA del sospechoso a partir de las
muestras bioldgicas (sangre, semen, saliva, etc.) que se
conserven del caso. (2) Es necesario obtener su perfil
genético utilizando los mismos marcadores genéticos
que se usan en la construcciéon de genealogias genéticas.
(3) Debe incorporarse el perfil genético del sospechoso
a un banco de datos especial para la construccién de
genealogias familiares. (4) Se buscan fragmentos
cromosémicos idénticos (identificados por los
marcadores genéticos) entre el perfil del sospechoso y
el de alguna de las personas presentes en el banco de
datos. (5) La identificacién de fragmentos coincidentes
indica vinculos familiares, entonces se debe buscar el
antepasado comun entre sospechoso y el familiar
detectado en el banco de datos. (6) A partir de dicho
antepasado comun debe construirse toda la genealogia
familiar con todos sus descendientes. Uno de ellos debe
ser nuestro sospechoso. (7) La lista de candidatos a ser
el sospechoso puede ser muy grande, por esta razén
debe filtrarse (proceso que explicamos mds adelante)
hasta quedarnos con uno (o pocos) candidatos a ser el
sospechoso. (8) Se debe obtener el DNA del candidato y
comparar su perfil genético con el del sospechoso. Si
concuerdan seré el sospechoso que andamos buscando,

solamente a los padres € hijos, mientras que los hermanos son
considerados de segundo grado. Por ejemplo, segun este
criterio de clasificacion los tios y sobrinos serian de tercer
grado.
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sino se le excluye. A continuacién, vamos a explicar el
procedimiento analitico detalladamente.

El primer requerimiento es conservar una muestra
biolégica (sangre, semen, saliva, etc.) del sospechoso
recogida en el lugar de los hechos para poder extraer
suficiente DNA para su anadlisis. Si se trata de un caso
antiguo a veces no es posible. Las técnicas moleculares
actuales permiten, en muchas ocasiones, extraer
suficiente DNA a partir de dichas muestras, aunque
estén degradadas o contaminadas y poder obtener un
perfil genético del sospechoso (Greytak et al. 2019).

En este tipo de busquedas no se utilizan los STR como
marcadores genéticos, sino los SNP7. Existen millones
de ellos a lo largo de todos los cromosomas que
constituyen el genoma humano y sabemos con
precisiéon donde estan localizados. Pueden analizarse
hasta un millén de ellos en un solo proceso gracias a las
nuevas técnicas de secuenciacién masiva de nueva
generacion (NGS o New Generation Sequencing). Para ello
se utilizan unos procedimientos basados en unos
paneles (denominados técnicamente microarrays) que
permiten conocer el perfil genético de una persona en
base a centenares de miles de SNPs (Kling et al. 2021).
Los paneles que se utilizan han de ser los mismo que
emplean las empresas privadas que permiten a los
usuarios obtener su perfil genético para conocer sus
origenes étnicos, su predisposicion a posibles
enfermedades, o a lesiones al practicar algunos
deportes, o a alergias, etc.8 Estas compafias, por un
precio asequible?, facilitan que el usuario obtenga él
mismo una muestra biolégica de su cavidad bucal
mediante un hisopo estéril que posteriormente se envia
precintado de vuelta a la empresa para la posterior
extracciéon y analisis de su DNA. Este punto es
importante, ya que se compararan los SNPs del perfil
genético del sospechoso con los de personas obtenidos
por estas empresas.

" La abreviacion de SNP viene del inglés “Single-Nucleotide
Polymorphism”, traducido como “polimorfismo de
nucleotido unico”. ES un marcador genético que afecta a un
solo elemento de la molécula de DNA (el nucle6tido). Cada
SNP solamente tienen dos alelos.

8 Detalles técnicos sobre el analisis del DNA que realizan
dichas compafiias puede encontrarse en Kling et al. (2021).

® El precio aproximado oscilarfa entre unos 60 délares para
los estudios més sencillos hasta los 160 d6lares para los méas
completos. Los valores més corrientes estan comprendidos
entre 80-100 doélares. Algunas compafiias permiten analizar
el DNA de personas ubicadas en nuestro pais.

10 Esta empresa fue fundada en 2010 por Curtis Rogers y John
Olson en Lake Worth (Florida, U.S.A.). Su propdsito inicial
era ayudar a los genealogistas amateurs y profesionales a
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2.3 Identificacion de segmentos cromosémicos de DNA
en comiin y construccion del vinculo genealégico

La mayoria de dichas compafifas no realizan la
elaboracién de genealogias basadas en el DNA. Este
servicio lo efectdan otras empresas y sin duda la mas
conocida es GEDmatch0. Es un banco de datos publico
donde las personas que han obtenido su perfil genético
en base a una misma coleccién de SNPs (el mismo
panel) lo pueden introducir y compararlo con los que
ya estan almacenados. Ello permite realizar busquedas
de posibles familiares mas o menos alejados y poder
realizar genealogias basadas en la genética. Por
ejemplo, muchas personas adoptadas lo han utilizado
para encontrar a sus padres bioldégicos. Esta empresa
contiene mas de 1,45 millones de perfiles genéticos de
usuarios, de los cuales el 65% pertenece a ciudadanos
de los Estados Unidos y en menor porcentaje a otros
paises como Reino Unido (9%), Canada (6%), Australia
(4%), Francia (2%), etc. (Kling et al. 2021). La gran
mayoria de perfiles genéticos subidos a dicho banco de
datos proviene de personas cuyos ancestros son
europeos, en especial del &mbito anglosajén. GEDmatch
permite que su informacién genética individual
almacenada pueda ser utilizada para fines policiales,
aspecto importante que conocen sus clientes ya que se
muestra en su pagina web.!.

El siguiente paso es introducir el perfil genético (basado
en el correspondiente panel de SNP) del sospechoso en
al banco de datos que contiene los perfiles de muchas
personas interesadas en las genealogias. Recordemos
que para todas ellas se han analizado los mismos
marcadores SNP, que son una coleccién amplia de ellos
(centenares de miles)’2. Mediante programas
informaticos adecuados y ordenadores con gran
potencia de procesamiento de datos se busca si existe
algiin grupo consecutivo de combinaciones de alelos
para los SNP analizados que sean iguales entre el perfil
del sospechoso y alguno de los almacenados en dicho
banco. Hay que recordar que en las basquedas con STR

realizar su labor. En 2019 fue comprada por Verogen, una
compafiia dedicada a la secuenciacion del DNA con fines
forenses. La pagina web de acceso a GEDmatch es:
https://www.gedmatch.com/loginl.php (consultada el 30 de
abril de 2021).
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https://www.gedmatch.com/Documents/tos 20210111.html
(consultada el 14 de abril de 2021).

12 Queremos hacer notar que se comparan centenares de miles
de SNP de wuna persona (el sospechoso) con los
correspondientes a un millén largo de personas que forman el
banco de datos. Es un esfuerzo de computacién ingente e
impensable hace unos pocos afios.
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se utilizan normalmente entre 15 y 25 de ellos, mientras
que para los SNP se usan centenares de miles
(normalmente entre 600 y 700 mil).

“En pocas generaciones hacia atrds estamos todos
emparentados”, es una frase que nos comentaba en sus
clases el Dr. Antoni Prevosti, primer catedratico de
Genética del Estado. Este es el principio l6gico que se
aplica en la basqueda de largo alcance. El programa
informético buscara fragmentos cromosémicos de un
cierto tamafio a lo largo de todo el genoma del
sospechoso que sean iguales en cuanto a su
composicién genética a trozos genoma de alguna
persona incluida en el banco de datos. Es decir, los
mismos SNP de los fragmentos comparados han de
coincidir exactamente respecto a la composicién de sus
alelos (variantes). Alguno de estos fragmentos seria
equivalente a uno de los pequefios trozos de colores
representados en el cromosoma de la derecha de la
Figura 5. Si se detectan dos fragmentos iguales entre
sospechoso y alguna persona del banco de datos, estos
segmentos se denominan “idénticos por descendencia”
al haberse heredado exactamente iguales a partir de un
antepasado comun. Esta coincidencia permite detectar
posibles familiares lejanos en el banco de datos. La
longitud de los tamafios que se buscan es importante: si
son muy grandes solamente se podran detectar
familiares muy cercanos (primer grado) y si son
especialmente pequefios puede haber coincidencia de
fragmentos debido al azar entre personas que carecen
totalmente de vinculos familiares. La longitud de los
fragmentos se mide en unas unidades denominadas los
centimorgans (abreviados cM)'3. Para tener una nocién
de la magnitud de dicha media, se debe mencionar que
la longitud total del conjunto de los cromosomas que
componen el genoma humano se estima en 3.614,71cM
(Kong et al. 2002). En la busqueda informatica los
fragmentos minimos que se consideran deben contener
mas de 500 SNP coincidentes y tener una longitud
superior a 5-7 cM (Greytak et al. 2016). A veces se
encuentra un posible familiar (y con suerte mas de uno)
y en funcién de la coincidencia de los fragmentos se
puede estimar su grado de parentesco. Recordemos que
para un mismo grado de parentesco existen diferentes

13 Consideramos que no es necesario para la comprension del
articulo explicar detalles adicionales sobre esta medida. Su
nombre es en honor de Thomas Hunt Mongan (1866-1945),
genetista iniciador de los estudios con la mosca de la fruta o
del vinagre, Drosophila melanogaster. El'y su equipo fueron
los pioneros en la elaboracion de los mapas genéticos, que
permitian saber la posicion de los genes en los cromosomas.
Si algln lector desea detalles adicionales sobre los mapas
genéticos y la longitud de los fragmentos cromosémicos le
recomendamos la lectura de Ayala y Kiger (1984), Griffiths
et al. (2008) o Pierce (2016).
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relaciones familiares posibles. A veces no se detecta
ninguno'4, pero igual en el futuro se puede encontrar
algan familiar, tal y como ocurre en los casos de
btisqueda directa o familiar en bancos de datos
policiales’®, ya que también estos bancos genealégicos
van incrementandose con nuevas personas a lo largo
del tiempo.

Supongamos que se detecta una coincidencia. En
funcién de la longitud del fragmento compartido entre
sospechoso (al que llamaremos S) y familiar (al que
denominaremos F) se puede estimar el grado de
parentesco. Entonces hay que reconstruir la genealogia
para saber que antepasados tienen en comun y en
concreto de qué ancestro provienen, lo cual no es
sencillo (Figura 6).

Figura 6. Se ha detectado un fragmento coincidente entre el
sospechoso (S) i un familiar lejano (F). Hay ir hacia atras en el
tiempo para reconstruir la genealogia y localizar al antepasado
comun mas préoximo entre ellos. En este caso, por el DNA, sabemos
que S i F son hombres, pero en principio no sabemos el sexo de sus
ancestros que nos conducen hasta su antepasado comin. Por esta
razon se usa el simbolo del romo que indica sexo no conocido. La
flecha indica el sentido de la busqueda genealdgica hasta el
antepasado comun.

5%

Existen diversas técnicas para poder hacerlo (Moore
2016; Bettinger and Wayne 2016; Mills 2018). También
es de ayuda si la persona F ha introducido informacion
familiar adicional en el banco de datos geneal6gicos. A
veces hay coincidencias de fragmentos entre diferentes

14 También podria aparecer algun falso positivo, donde la
concordancia es debida al azar entre personas sin vinculos
familiares aparentes (seguramente por compartir alguin
antepasado muy remoto), aunque por las condiciones de la
busqueda es improbable.

15 En bOsquedas directas y familiares existen muchos
ejemplos en los que no se encontraron coincidencias en el
primer analisis, pero si al repetirlos al cabo de un tiempo. Los
casos presentados en Grant (2010) o Miller (2010) sirven
como ejemplos de estas situaciones.
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personas y por tanto detectamos distintos familiares
(personas F) en el banco de datos genealdgicos. En estos
casos es mas facil reconstruir la genealogia que
relaciona a S con las personas F identificadas. Fijémonos
que construimos la genealogia yendo hacia atras en el
tiempo pues buscamos los antepasados comunes.
También existen dificultades adicionales (Greytak et al.
2019), como por ejemplo que para cada grado de
parentesco existen distintas relaciones posibles. Se ha
visto también que la cantidad de DNA compartido en
una misma relacién de parentesco puede variar segin
la poblaciéon humana. Finalmente, existen familias
donde a lo largo de su historia se han producido
multiples vinculos matrimoniales entre miembros
emparentados entre si, complicando la elaboracién de
su arbol genealdgico.

Una vez se conoce el ancestro comtn mas cercano hay
que reconstruir de manera completa la genealogia de
todos los descendientes, desde dicho antepasado,
pasando por todas las generaciones, hasta los
individuos actuales. Se debe recordar que dichas
personas actuales habitualmente pertenecerdn a dos,
tres o hasta cuatro generaciones diferentes. Uno de
dichos descendientes actuales es nuestro sospechoso.
De todo el proceso de la busqueda familiar de largo
alcance ésta es la parte més laboriosa y queremos hacer
notar que se realiza la construccién de la genealogia
yendo hacia adelante en el tiempo, es decir desde el
antepasado comun hasta llegar a todos los
descendientes actuales (Figura 7). Es lo que se conoce
técnicamente como el andlisis de la descendencia o
genealogia inversa.

Figura 7. A partir del antepasado comiin hay que reconstruir toda la
genealogia hasta llegar a todos los descendientes actuales (en este
esquema se llega hasta la sexta generacion). En este caso se va
averiguando el sexo de los individuos que componen la genealogia.
El arbol genealégico completo puede implicar miles de personas
con diferentes vinculos de apareamiento y de descendencia. En esta
figura no se representa en su totalidad sino lo esencial para
entender la busqueda de largo alcance. Lo puntos suspensivos
substituyen en el arbol a todos las personas y sus respectivos
vinculos. La flecha indica la direccion de la reconstruccién
genealdgica (denominada analisis de la descendencia o genealogia
inversa).
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De todos modos, existe informacién proveniente de
otras fuentes que puede facilitar el trabajo. Ya hemos
comentado que muchas personas incluyen detalles
sobre sus familiares mas préximos cuando entran su
informacién en el banco de datos. Ademas, en los
Estados Unidos, existen grandes colecciones de
registros censales con datos dtiles para la
reconstrucciéon del arbol genealégico familiar que
queremos construir (sexos, fechas y los lugares de
nacimiento, de matrimonios o de defunciones). Sin
embargo, a veces no existe la informacién completa y la
presencia de adopciones no registradas, paternidades
mal atribuidas y situaciones similares generan también
muchas dificultades. Otra dificultad es si parte de la
familia proviene o se ha desplazado en algiin momento
a otro pais, donde conseguir informacién puede ser
dificil.

2.4 Generacion de posibles sospechosos y seleccion de
los mismos

Una vez se obtienen los individuos actuales que estan
emparentados familiarmente con el sospechoso gracias
a un ancestro comun, hay que deducir cual de ellos
puede serlo. Como es facil imaginar la cantidad de
personas de la generacién actual (o generaciones
actuales) que podrian ser de entrada nuestro
sospechoso es muy grande (Greytak et al. 2018, 2019;
Scudder et al. 2019). Por ejemplo, cuando se detecta una
coincidencia entre primos terceros se estima, a partir de
simulaciones, que el nimero de posibles candidatos a
ser el sospechoso estaria alrededor de 850 (Erlich et al.
2018). Por esta razon es necesario llevar a cabo una serie
de filtros o descartes para ir reduciendo la lista de
candidatos. El primer nivel de filtrado o descarte es por
el criterio del sexo, ya que éste puede conocerse a partir
del DNA del sospechoso recuperado en el lugar de los
hechos. Por este motivo, en principio la lista se reducira
aproximadamente a la mitad. Otro criterio de seleccién
es la edad de los candidatos. En funcién del periodo en
el que se produjo el delito (o delitos si se trata de un
delincuente en serie) se pueden excluir candidatos
debido a que sus edades no son compatibles con la fecha
en que se cometi6 (o cometieron). Por dltimo, otro
criterio de seleccion es la localizacion del candidato
respecto al lugar de los hechos. Se ha visto que por lo
general el sospechoso acostumbra a residir en un radio
maximo de unas 100 millas (unos 160 km.) del lugar
donde se produjo el delito. Estos procedimientos
permiten reducir substancialmente la lista hasta unos
16-17 candidatos (Erlich et al. 2018). Estos pueden
investigarse policialmente y llegar hasta 1 o 2
individuos. El dltimo paso es siempre la comparacion
directa del perfil genético basado en el DNA del
candidato (o candidatos) final y el del sospechoso.
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De manera adicional, el DNA del sospechoso recogido
en el lugar de los hechos puede dar informacién sobre
su aspecto externo y facilitar la seleccion de los
candidatos. Cuando en 1997 el National DNA Advisory
Board de los Estados Unidos estaba seleccionando los
STR para constituir el sistema CODIS!®, se decidi6é que
evitar que alguno de ellos pudiese dar informacién
sobre las caracteristicas visibles de las personas o sobre
su etnicidad (Krimsky y Simoncelli 2011). Sin embargo,
poder deducir el aspecto de un sospechoso en base a sus
rasgos étnicos y a sus caracteristicas externas ha sido un
tema que se ha trabajado mucho en estos tltimos afios,
buscando SNP que puedan proporcionar una
prediccién sobre dichas caracteristicas. (Kayser y Knijff
2011; Walsh et al. 2011; Mestres y Vives-Rego 2012a;
Wurmbach 2014; Freire-Aradas et al. 2019). En nuestro
pais, este tipo de andlisis facilité la resolucién del caso
Eva Blanco (Alvarez de Neyra 2018). Por ultimo, otra
fuente de informacién para discriminar a los candidatos
es si existe algin testigo ocular que pueda facilitar
algtin detalle de su aspecto fisico.

3. Ejemplos de casos resueltos mediante este tipo de
busquedas

Para entender los detalles sobre el funcionamiento de
las busquedas de largo alcance pensamos que es
interesante mostrar algunos casos resueltos con éxito.
Hay que recordar que ademdas de resolver casos
criminales estas busquedas han permitido exonerar
algunas personas injustamente condenadas e identificar
personas desaparecidas. Finalmente, aunque no lo
abordaremos aqui, hay que tener presente que uno de
los objetivos fundacionales de GEDmatch era el de
encontrar los padres biolégicos de personas adoptadas.

3.1 El caso “Golden State Killer”

La resolucién de este caso merece un puesto destacado
por ser el primero en el que se us6 la busqueda familiar
de largo alcance'. Se trataba de un ladrén, violador y
asesino en serie que estuvo actuando en el estado de
California entre 1973 y 1986, pero fue cambiando de
zonas de actuacion, por lo que recibié diferentes apodos
ya que se suponia que se trataba de personas diferentes.

16 CODIS es la abreviacion de “Combined DNA Index
System”. Este término hace referencia a dos cosas: a los STR
que se aceptaron por el FBI para la obtencion de los perfiles
genéticos y también al banco nacional de datos de perfiles
genéticos de los Estados Unidos. Nuestro pais usa también los
mismos STR del sistema CODIS.

7 Informacidn detallada sobre dicho caso puede encontrarse
en: Fuller y Hauser (2018), Stanton et al. (2018) y
Wickenheiser (2019).
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En 2001 se pudo descubrir que se trataba del mismo
individuo, principalmente por su modus operandi.

Los procedimientos clasicos de bisqueda basados en el
DNA no habfan dado ningtin resultado y fue entonces
cuando se pensé en realizar esta nueva aproximacion
analitica. La responsable fue la reconocida genealogista
Barbara Rae-Venter, doctora en Biologia por la
Universidad de California en San Diego. Ella se
dedicaba a la reconstrucciéon genealédgica de su familia
y habia colaborado con la policia en diferentes casos
desde 2015. El inspector Paul Holes, que llevaba afios
trabajando en caso Golden State Killer, contact6 con ella
en marzo de 2017. El equipo policial pudo extraer DNA
del sospechoso a partir de las muestras recogidas en
algunos de los lugares de los hechos y que se
conservaban. Con dicho material genético pudo
obtenerse un perfil genético compatible con el que se
usa en los bancos de datos genealégicos. Dicho perfil
fue incorporado al banco de datos de GEDmatch y se
empez6 la busqueda. Por este procedimiento se pudo
identificar a un familiar lejano y encontrar el
antepasado comun, un trastatarabuelo!s. A partir de
aqui la reconstrucciéon hacia la actualidad de la
genealogia donde estaria el sospechoso fue muy
complicada. Se tuvo que utilizar predicciones basadas
en el DNA sobre su origen étnico y aspecto externo. Los
estudios sobre etnicidad tendfan a indicar un posible
origen italiano. Una vez se tuvo la idea de que Joseph
James DeAngelo, antiguo policia, podia tratarse del
asesino del ‘Golden State” se obtuvo su DNA de manera
encubierta y se compardé su perfil genético con el
obtenido a partir de la muestra recogida en el lugar de
los hechos. Se observé que coincidian con lo que se
confirmé la identidad del autor de los hechos.
DeAngelo fue arrestado el 24 de abril de 2018. Este caso
tuvo una gran repercusién mediatica y ha estimulado la
investigacion en la genética genealdgica y la genémica
forense.

18 Se trata de un padre o una madre de un tatarabuelo o
tatarabuela. Cada persona tiene 32 trastatarabuelos. La
nomenclatura en lengua inglesa es mas sencilla, ya que a
partir de ‘grandparent’ (abuelo/abuela), para citar a cada
generacion anterior se le aflade un ‘great’. Asi, un
trastatarabuelo en inglés se denomina ‘great-great-great-
grandparent’.
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3.2 El caso del doble homicidio en el condado de
Snohomish (Washington)

Se trataba de un caso abierto que se remontaba a 19877%.
Una pareja de jovenes canadienses, Jay Cook y Tanya
van Cuylenborg, entraron a los Estados Unidos desde
British Columbia en su viaje hacia Seattle. Se les vio por
altima vez tomando el ferry con destino a la ciudad de
Bremerton. Al no volver a casa en la fecha prevista y
tampoco tener noticias suyas, las familias se alarmaron
y notificaron su desapariciéon. Pocos dias después se
encontroé el cuerpo de Tanya, que habia sido violada y
asesinada. También se localizé la furgoneta, en cuyo
interior se encontraron bridas de plastico del mismo
tipo que las utilizadas para atar a la chica. Dos dias
después se encontré el cuerpo de Jay a unos 90 km de
donde estaba el cuerpo de Tanya y se averigud que fue
golpeado y estrangulado. De la furgoneta pudo
obtenerse el DNA y conocer el perfil genético del
sospechoso, que no constaba en ningtin banco de datos
policial. En 2018, con la ayuda de la compafia Parabon
NanoLabs?, se obtuvo un nuevo perfil genético (basado
en SNP), se introdujo en GEDmatch y se detectaron dos
concordancias, pero no relacionadas entre si, indicando
que provendrian de las dos ramas de la familia del
sospechoso (paterna y materna). Se pudo llegar hasta
los antepasados comunes por ambas ramas familiares y,
a partir de ellos, se construy6 el arbol genealégico hasta
los individuos actuales. Se puedo establecer que el
sospechoso era William E. Talbot II, un camionero sin
antecedentes delictivos. Con esta informacién los
detectives del caso recogieron un vaso de papel que él
habfa utilizado y tirado. Del borde de dicho vaso fue
posible extraer y analizar su DNA. Usando marcadores
STR comprobaron que su perfil genético coincidia con
el del sospechoso. Este fue el primer caso donde un
acusado fue condenado por un tribunal después de
haber sido identificado mediante una busqueda
familiar de largo alcance (Syed et al. 2019).

3.3. El caso Genevieve “Jenny” Zitricki

El interés del mismo radica en que el sospechoso fue
identificado después de muerto. Genevieve Zitricki era
una mujer de 28 afos que trabajaba como
programadora de sistemas en la compania Michelin?!.
Era una persona activa, atlética y se habia divorciado
hacia poco. Vivia sola en su apartamento en la localidad
de Greenville (Carolina del Sur). El dia 4 de abril de

19 Para mas informacidn sobre este caso recomendamos las
siguientes publicaciones: Greytack et al. (2019), Dickson
(2019), Murphy (2019) y Shapiro (2019).

20 Parabon NanoLabs, sita en Reston (Virginia), es una
empresa dedicada a desarrollar nanofarmacos, terapias para
cancer, vacunas sintéticas, predicciones del aspecto de
personas a partir de su DNA, y presta servicios forenses a
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1990 un desconocido entr6 en su casa seguramente
mientras dormia. Fue violada, brutalmente golpeada y
estrangulada. El cuerpo fue arrastrado hasta el bafio
dejando un reguero de sangre, puesto dentro de la
bafiera y cubierto de agua. Dos dias después un
empleado de mantenimiento encontré el cadaver. La
inspeccién del escenario demostré que no se habia
producido ningin robo y que el asaltante habia
limpiado las superficies del bafio. El analisis de DNA
realizado en 2006 no permiti6 identificar al autor, pero
si saber que se trataba de la misma persona que habia
matado a una madre y a su hija en 1998 en Missouri. En
2017, y también mediante andlisis de DNA, se le pudo
relacionar con la violacién de una nifia de 14 afios de
Memphis (Tennessee). Ese mismo afio la policia de
Greenville solicit6 ayuda a la compafia Parabon
NanoLabs para que realizase una busqueda familiar de
largo alcance. El estudio genealdgico condujo hasta
Robert E. Brashers, un asesino que ya habia estado
varias veces en prisién por delitos violentos. Dicho
individuo no estaba vivo. En 1999 se habia suicidado de
un disparo durante un enfrentamiento con la policia en
un motel de Kennett (Missouri) donde retenia a su
mujer, su hija y sus dos hijastras. Con la informacién en
la btsqueda de largo alcance se solicit6 un permiso
judicial para exhumar su cuerpo y poder analizar su
DNA y compararlo con el perfil genético recuperado de
los diferentes escenarios de sus fechorfas. La
comparacioén de perfiles genéticos demostro, casi treinta
afios después, que Brashers era el autor de la muerte de
Zitricki y también de los otros casos relacionados
mediante el DNA. Saber con certeza quién habia sido el
responsable permite, transmitir a la sociedad dos
mensajes de trascendencia social y juridica. El primero
es que los métodos forenses actuales utilizados por
cuerpos policiales expertos llevan cada vez con mas
eficiencia a la resolucién de los delitos y a mostrar a
todo el mundo quien ha sido el criminal. Este dltimo
elemento constituye una fuerza disuasoria crucial a
fecha de hoy. El otro mensaje bésico es que la
colaboraciéon de la ciudadania con los cuerpos de
seguridad del Estado es de gran utilidad para la
administracién de la Justicia y constituye un derecho y
un deber para todos los miembros de la sociedad.
Ademas, en este caso en concreto se obtuvo la certeza
que el responsable no estaba en libertad y por tanto se
garantizaba que no volviese a cometer més delitos Este

fuerzas policiales, como el obtener retratos robot de personas
o realizar busquedas familiares de largo alcance. De hecho,
es subsidiaria de Parabon Computation, empresa dedicada a
la produccién de software. Su pagina web es: https://parabon-
nanolabs.com/ (consultada el 1 de mayo 2021).

2L Para informacion adicional sugerimos consultar: Gilreath
(2018) y Gross et al. (2018).
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hecho, de por si solo tranquiliza a la sociedad y valora
muy positivamente el trabajo de las fuerzas policiales.

3.4 El caso Angie Dodge

Aqui mostraremos como las bisquedas de largo alcance
no sélo sirven para descubrir sospechoso de actos
delictivos, sino que pueden ser ttiles para conseguir
exoneraciones de personas erréneamente condenadas.
El DNA ha sido un elemento primordial para poner de
manifiesto decisiones judiciales que no eran correctas y
por tanto hacer posible la exoneracién de personas
acusadas y condenadas por delitos que no habia
cometido (Michaelis et al., 2008; Belaza 2009; Peirén
2009; Parks 2010; Mestres y Vives-Rego 2012b; Grissom
2016). También existen en nuestro pais ejemplos de
reclusos exculpados mediante el DNA (Brunet 2010;
Tarin 2012). Muchos encarcelados piensan que, si se
reabre su caso y no se encuentra su DNA en las pruebas
que se conservan, lograran la exoneracién. Este
razonamiento no es correcto, ya que para ser exculpado
hace falta demostrar que el autor de los hechos fue otra
persona. A continuacién, con el caso Angie Dodge,
mostraremos como una busqueda de largo alcance
permitié la exoneracién de un individuo juzgado y
condenado erréneamente al poderse demostrar que
otra persona fue la autora de los hechos?2.

Angie Dodge tenia 18 afios, acababa de graduarse y se
independizé, yendo a vivir sola a un apartamento en
Idaho Falls. El dia 13 de junio de 1996, unas tres
semanas después de empezar su nueva vida, no fue a
trabajar. Una compafiera fue a su casa para saber que le
habia pasado y la encontré muerta. La policia observo
que habia sido violada y asesinada mediante multiples
pufialadas. Se obtuvieron muchas muestras de DNA,
incluyendo las procedentes del semen del supuesto
agresor. Sin embargo, su perfil genético no permitio
identificarlo. Unos meses después los investigadores
pensaron estar sobre una buena linea de investigacion
al conocer que un amigo de Angie, Benjamin Hobbs,
habia sido detenido en Nevada por violar a una mujer
amenazandola con un cuchillo. Entre su grupo de
amigos estaba Cris Tapp que era de Idaho Falls. La
policia lo interrogdé exhaustivamente y éste cambi6
varias veces su version de lo sucedido. En enero de 1997
confes6 haber estado en el apartamento de Angie

22 Detalles adicionales sobre el caso pueden encontrarse en:
Bishop (2019), Swenson (2019) y Halaban et al. (2021)

2 Los marcadores del cromosoma Y se heredan
exclusivamente por via paterna. No permiten identificar
individuos concretos, pero si grupos de personas
emparentadas a nivel de linaje paterno. En grupos humanos
pequefios pueden ser muy Utiles para identificar la familia de
un sospechoso, pero para poblaciones grandes pueden ser
muy inespecificos. Para mas informacion recomendamos la
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Dodge junto con Hobbs y otro hombre desconocido. Se
analizé su DNA y el de Hobbs observando que ninguno
de sus perfiles genéticos concordaba con el del semen
recogido en el apartamento. Hobbs no fue imputado,
mientras que Tapp fue juzgado y condenado a un
minimo de 30 afios de cércel. La madre de Angie Dodge
estaba convencida de que Tapp no era el asesino y
durante afios estuvo insistiendo a la policia de quien
mato a su hija estaba libre y que las pruebas de DNA
acabarian por descubrirlo. En 2014 la policia prepard
una nueva estrategia: mediante una orden judicial
buscarian el perfil genético del sospechoso en base a
marcadores genéticos del cromosoma Y2 en el banco de
datos de genealogias Ancestry.com?. Se obtuvo una
concordancia parcial (pero bastante completa) para
unos 41 sospechosos, y la investigacién se centré en
Michael Usry, residente en Nueva Orleans. El motivo
era que habia hecho viajes al estado de Idaho y habia
pasado por Idaho Falls. Ademas, era cineasta y en una
de sus peliculas aparecia una chica que era asesinada de
manera brutal. Se obtuvo su DNA y su perfil genético
no coincidia con el del sospechoso, lo que demostré que
se trataba de una linea de investigacién incorrecta.

Unos afios después, en 2018, la policia de Idaho Falls,
que gracias a que la madre de Angie Dodge seguia con
la idea de que el DNA seria la clave para resolver el
caso, pidi6 ayuda a Parabon NanoLabs. A pesar de que
el DNA de las muestras originales estaba muy
degradado, se pudo obtener el tipo de perfil genético
requerido para poder introducirlo en el banco de datos
de GEDmatch y realizar la bisqueda familiar de largo
alcance. El estudio genético y genealégico permiti6
detectar seis candidatos, de los cuales uno habia vivido
en 1996 en Idaho. De manera encubierta se pudo
obtener su DNA, pero no coincidia con el del
sospechoso del asesinato de Angie Dodge. Se pensé que
seguramente los genealogistas habian pasado algtn
detalle por alto. Unos meses después reanalizando los
arboles genealdgicos y los registros documentales se
detect6 un caso de divorcio con un hijo que no se habia
observado en el primer estudio. Este hijo era Brian
Leigh Dripps Sr. En 1996 vivia en Idaho Falls. La policia
lo siguid y recogio una colilla que tird, a partir de la cual
se pudo extraer el DNA y obtener su perfil genético.
Esté si coincidia con el sospechoso que hacia afios que

consulta de Butler (2005), Kayser y Ballantyne (2014) y
Pereira y Gusméo (2019).

24 Ancestry.com es una comparifa fundada en 1990 y que tiene
su sede en Lehi (Utah). Opera una red enorme de registros
histéricos y genealdgicos, a la vez que se relaciona con
paginas web dedicadas a las genealogias genéticas. Es de las
mayores empresas  destinadas a estos  servicios
(www.ancestry.com consultada el 30 abril 2021).
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andaban buscando y Dripps fue arrestado (2019).
Entonces se supo que en 1996 habia vivido en la misma
calle que Angie Dodge. En febrero de 2021 reconocié su
culpabilidad respecto a la violacién y el asesinato. Con
esta informacion fue posible exonerar a Cris Tapp. Este
reside en la actualidad en Idaho Falls y a finales de 2019
present6 una demanda por dafios y perjuicios por los
afios pasados en prision.

3.5 El caso de la “Chica de ante”

Con este ejemplo mostraremos como este tipo de
btsquedas puede ser util para identificar personas
fallecidas de las que no se conocia su identidad. El 25 de
abril de 1981 tres jévenes descubrieron el cuerpo de una
chica pelirroja en una zanja en Troy (Ohio)?. Les llamé
la atencién que estaba vestida con un poncho de ante,
de alli el nombre del caso®. La policia inspeccioné el
cuerpo, que estaba cuidadosamente colocado, y se
observo que se trataba de una chica joven (entre 18 y 26
afios), bien vestida y arreglada, estaba descalza pero sus
pies indicaban que no habia caminado sin calzado, no
llevaba joyas ni documentaciéon. No parecia ni una
vagabunda ni una prostituta. La autopsia revel6é que
habia muerto unos dos dias antes de ser encontrada,
siendo golpeada y estrangulada, pero no presentaba
signos de agresién sexual. Se obtuvieron sus huellas
dactilares, pero no permitieron su identificacién. Su
retrato robot fue difundido por los medios de
comunicacion sin resultado. La policia supuso que no
habitaba en el estado de Ohio y que estaba de paso. Al
no obtener mas informacién se convirtié en una Jane
Doe? y con esta denominacién fue sepultada. En 2001
el Miami Valley Regional Crime Laboratory pudo obtener
su perfil genético, a partir del DNA que pudo extraerse
de una muestra de su sangre que se conservaba. Fue
introducido en el banco de datos de los Estados Unidos
(CODIS), pero no se obtuvo ninguna concordancia. En
2008 su perfil genético y dental junto con sus huellas
dactilares se introdujeron en el banco de datos
humanitario National Missing and Unidentified Persons
System (NamUs) creado para poder identificar personas
desaparecidas. Esta busqueda tampoco dio resultados
positivos. Un afio después su perfil genético respecto

% Para mas informacion respecto al caso se puede consultar
a: Schaefer y Sullivan (2018), Winsor (2018) y Vallieu
(2020)

26 E] caso de la “Chica de ante” también recibe el nombre de
“Miami County Jane Doe”.

27 Jane Doe es una denominacion genérica para referirse a una
mujer cuya identidad es desconocida. La versién masculina
es John Doe. En lengua castellana, los términos ‘fulano’ o
‘mengano’ (con sus respectivas formas femeninas) serian en
cierta manera sus equivalentes.

REVISTA ELECTRONICA DE CRIMINOLOGIA

13

DNA mitocondrial®® fue introducido en el banco de
datos policial CODIS pero otra vez sin éxito. En 2017, en
una reunién de la American Academy of Forensic Sciences
una antropdloga forense de Ohio (Elizabeth Murray),
que habia trabajado el caso, estuvo conversando con las
fundadoras del DNA Doe Project?® (Colleen Fitzpatrick y
Margaret Press) sobre la posibilidad de utilizar la
genealogia genética para identificar a la “Chica de
ante”. Con la ayuda del Miami Valley Regional Crime
Laboratory se volvi6 a extraer otra vez DNA de la sangre
que se conservaba y aunque estaba muy degradado se
pudo conseguir un perfil genético suficiente y se
introdujo en GEDmatch. En él fue posible detectar un
primo de la “Chica de ante” y el DNA Doe Project indicé
las sefas de dicho familiar a la policia. Este primo doné
voluntariamente su DNA y se comprobé su vinculo
familiar. La “Chica de ante” era Marcia Lenore King,
tenia 21 afios cuando murio, y era natural de Little Rock
(Arkansas). En 1980 decidi6 marcharse y por ello su
familia nunca denuncié su desaparicién. En el lugar
donde se encuentra enterrada la familia decidio
cambiar la ldpida por una nueva con su nombre
verdadero.

A fecha de hoy no se conoce quien la maté. La policia
habia seguido diferentes pistas y la hipétesis mas
aceptada es que fue la primera victima de un asesino en
serie, no identificado, que habria actuado en Ohio hasta
2004. Se supone que se trataba de un caminero. Mataba
a sus victimas mediante golpes o estrangulamiento y
sus cuerpos no presentaban joyas ni calzado. En 2018,
una vez identificada Marcia King, el Departamento de
Policia de Miami County (Ohio) pudo reconstruir los
movimientos de la chica unos dias antes de su muerte y
asi tratar de conseguir alguna nueva pista sobre su
asesinato. En 2020 la oficina del Sheriff de dicho
condado anuncié que se estaban analizando unos
cabellos encontrados junto al cuerpo de Marcia King
para obtener el perfil genético del sospechoso,
suponiendo que dichos cabellos fuesen suyos. De
manera que el caso sigue abierto.

2 Ya hemos comentado al inicio del articulo que las
mitocondrias celulares contienen su propio DNA. Este se
hereda exclusivamente por via materna. A veces puede ser
muy Util para identificar personas. Para mayor informacion
sobre dicho marcador recomendamos: Butler (2005),
Goodwin et al. (2007), Holland y Lauc (2014) y Lépez Soto
(2019).

29 DNA Doe Project es una organizacion sin animo de lucro
cuyo fin es identificar a personas desaparecidas (John y Jane
Does) utilizando el DNA. Su pégina web es:
https://dnadoeproject.org/ (consultada el 1 de mayo 2021).
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4. Puntos fuertes y débiles en la utilizacion de las
basquedas familiares de largo alcance

Es de destacar que las bisquedas de largo alcance han
tenido éxitos notables en relativamente pocos afios
resolviendo una extensa serie de casos criminales que
estaban abiertos (Greytack et al. 2019; Arnold 2020)%.
También se han conseguidos muchas identificaciones
de personas desaparecidas®. Sin duda alguna poder
identificar al sospechoso de un acto criminal acaecido
muchos afios atrds es un triunfo para el estamento
policial y judicial que refuerza su trascendencia en la
sociedad actual. Lo es también para la sociedad, que
puede sentirse cada vez mas protegida a la vez que
avanza en la percepcién de que puede hacerse y se hace
Justicia. También es un toque de atencién para los
criminales, ya que nunca podrin sentirse seguros ni
tranquilos, porque en el peor de los casos y aunque
hayan transcurridos muchos afios, serdn finalmente
detenidos y juzgados. Por tanto, estas busquedas tienen
un efecto reconfortante para la sociedad y disuasorio
para los delincuentes.

Sin embargo, las bisquedas de largo alcance no siempre
funcionan, ya que existen diversas dificultades técnicas,
algunas de las cuales ya se han mencionado. En primer
lugar, deben conservarse muestras biolégicas del
sospechoso para poder extraer de nuevo el DNA y
analizarlo para los marcadores adecuados para la
bisqueda (SNP). Muchas veces no existen o el DNA
estd muy degradado. La destruccion progresiva del
DNA es un proceso natural, que puede limitarse si la
molécula se mantiene en ambientes frios y secos. En
algunos de los casos que se han comentado, el DNA
estaba degradado, pero habia suficiente para poder
obtener suficientes SNP para la buscar fragmentos
homoélogos entre los del sospechoso y los de las
personas depositados en un banco de datos
geneal6gicos. Al ser muestras antiguas puede ser que
estén contaminadas involuntariamente por los oficiales
de policia que examinaron y recogieron las muestras en
el lugar de los hechos. Hay que recordar que las
precauciones actuales para no contaminar las muestras
con el DNA del investigador (guantes, trajes, polainas,
gafas, etc.) son relativamente recientes. En algunos
casos puede ser que ya no se pueda extraer mas DNA
pero que se guarde el perfil genético del sospechoso
basado en los STR. Actualmente se estd trabajando a

30 Una relacién hasta el momento de casos resueltos por este
procedimiento puede obtenerse en la pagina web:
https://en.wikipedia.org/wiki/List of suspected perpetrators
of _crimes_identified with_ GEDmatch (consultada el 4 de
mayo 2021). En particular, informacion en los que ha
colaborado la compafiia Parabon Nanolabs se encuentra en:
https://en.wikipedia.org/wiki/Parabon_Nanol abs#Genetic_g
enealogy (consultada el 4 de mayo 2021).

REVISTA ELECTRONICA DE CRIMINOLOGIA

Mestres et al.

nivel genético en tratar de identificar equivalencias
entre fragmentos cromosdémicos definidos por STR y
SNP. Ello permitirfa realizar las basquedas en los
bancos de datos geneal6gicos conociendo tinicamente el
perfil genético para los STR del sospechoso. Por este
procedimiento se ha  visto que  parejas
progenitor/descendiente pueden identificarse en un
30-32% de los casos si uno presenta un perfil genético
en base a STR y el otro en SNP. Para parejas de
hermanos este porcentaje estarfa entre el 35-36% (Kim
et al. 2018). Son porcentajes de identificacién bajos y se
trata solamente de familiares de primer grado.

La btisqueda en un banco de datos genealdgico puede
ser que no detecte concordancia para ningin
fragmento. En estos casos puede repetirse la busqueda
al cabo de algtn tiempo, ya que dicho banco ira
creciendo constantemente ya que nuevas personas
aportaran sus perfiles genéticos al mismo. Alguna vez
puede haber alguna concordancia de fragmentos al azar
entre personas sin relacion familiar. Esta situacién es
rara por el tamafio de los segmentos cromosémicos que
se buscan, pero no se puede descartar.

Compleja es también la reconstruccion de la genealogia
hasta llegar a los individuos actuales entre los cuales ha
de estar el sospechoso. A parte de la informacién
genética se necesitan otros registros documentales para
conocer los nombres de las personas implicadas y sus
vinculos de pareja y descendencia. Ya se han
comentado muchas de las complicaciones mas
corrientes cuando se lleva a cabo la reconstruccion del
arbol genealdgico completo de la familia. Finalmente,
debe realizarse la selecciéon de los candidatos hasta
quedarse con pocos o uno solo. La investigacién policial
es entonces fundamental para conseguir una
identificacién positiva o una exclusiéon del candidato.
Ademéds, las basquedas de este tipo pueden estar
sesgadas porque la mayoria de las personas que han
incorporado su perfil genético a un banco de datos
genealégico son de etnicidad caucasiana, luego la
btisqueda dara resultados positivos si el sospechoso
pertenece a este grupo étnico. Por tanto, una proporcion
de sospechosos pertenecientes a otras etnicidades no
podrén ser descubiertos. Es de suponer que, con el paso
de los afios, cada vez habra mds perfiles genéticos
incorporados y que también serdn de personas
pertenecientes a otros grupos étnicos.

31 Una lista de las identificaciones conseguidas por el DNA
Doe Project puede obtenerse en:
https://en.wikipedia.org/wiki/DNA_Doe_Project (consultada
el 4 de mayo 2021). La compafiia Parabon Nanolabs también
ha participado en casos de identificacion de personas
desaparecidas

https://en.wikipedia.org/wiki/Parabon_NanolL abs
(consultada el 4 de mayo 2021).
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Por dltimo, hay un aspecto fundamental y es que para
las busquedas de largo alcance hace falta un banco de
datos con miles o millones de perfiles genéticos para
realizar genealogias genéticas. Actualmente, este tipo
de bancos no existe en Espafia. Pero si es cierto que cada
vez mds personas contactan con compafiias que hacen
estudios gendmicos y realizan predicciones sobre temas
de origen étnico de los ancestros o de salud.

5. Breves consideraciones sociales, éticas y legales

Extraer el DNA del genoma de una persona para
analizar sus SNP puede generar mucha informacién
sobre como es esa persona en concreto. Ya hemos visto
que muchas empresas realizan este servicio y dan
estimas sobre el posible origen étnico de los ancestros,
la predisposicion a enfermedades, los tipos de
alimentos o foirmacos mas adecuados, etc. Nos gustaria
dejar muy claro que los genes, por ellos mismos, no
determinardn con certeza absoluta como serd una
persona (Mestres 2012)%2, La Genética es una ciencia
donde su primera regla es que el aspecto para una
caracteristica de una persona (el fenotipo) depende del
material genético que lo controla (el genotipo, que
puede ser un gen o muchos) y del ambiente (definido
como cualquier factor que afecte al aspecto de la
caracteristica y no sea genético). Conociendo los genes
de una persona podremos estimar (es decir tendremos
una cierta probabilidad) de saber su aspecto para la
caracteristica estudiadas. Una persona puede tener un
contenido genético (genotipo) que le predispondra a ser
alto, pero si su alimentacién es deficiente (ambiente) no
tendra una estatura elevada (fenotipo). Esta regla
fundamental vale para la gran mayoria de las
caracteristicas de los humanos. Los caracteres de la
personalidad dependen en cierta proporciéon de los
genes, pero también del ambiente familiar, escolar,
social, laboral, etc. El desarrollo del cerebro durante la
adolescencia es clave para modelar la personalidad
(Sanchez et al. 2014). Podemos tener predicciones para
muchas caracteristicas, pero nunca tendremos la certeza
de cémo es o como va a comportarse una persona. Sin
embargo, estas predicciones y estimas sobre las
caracteristicas generales de una persona pueden ser
importantes para buscar trabajo si el empleador las
conoce o para poder ser asegurado por una compafiia,
si ésta esta en posesion de informacién privilegiada del
futuro cliente. Por tanto, la informacién de los genomas
es un tema sensible tanto socialmente como éticamente,
lo que ineludiblemente exige analizar los valores
morales relativos a la privacidad y su correspondiente
proteccion legal.

32 Suponer que los genes determinaran sin ninguna duda como
serén las caracteristicas de las personas es un error conceptual
grave, pero relativamente corriente en nuestra sociedad. Por
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Las busquedas de largo alcance implican analizar un
ndmero ingente de genomas de persona individuales,
ajenas a actos delictivos, y que deben estar protegidas.
Su informacién sobre caracteristicas fundamentales no
deberia ser accesible. Se han establecido algunos
mecanismos de proteccion de la privacidad en las
btisquedas en bancos de datos de genealogias (Gretack
et al. 2018; Arnold 2020), pero el peligro de extraer
informacién genética confidencial sigue existiendo.
También hay que recordar que muchas compaiiias
avisan de que la informacién genética que guardan
almacenada puede ser examinada por las fuerzas
policiales si estdn en posesion de la correspondiente
orden judicial. Es innegable que todos los
procedimientos de biisqueda basados en el DNA tienen
sus problemas éticos y legales (Linacre et al. 2007;
Krimsky and Simoncelli 2011; Mestres y Zivanovic
2018), pero los que indagan en bancos de datos no
policiales son mucho mas delicados y sensibles ante la
opinién publica. Por ejemplo, en el caso Angie Dodge,
la utilizacién del banco de perfiles genéticos
Ancestry.com produjo muchos comentarios respecto a
que no era ética y afectaba la privacidad de las personas,
a pesar de contar con una orden judicial (Mustian 2019).
Otro punto controvertido es que muchas veces las
fuerzas del orden solicitan la colaboracién de empresas
privadas, tal y como hemos visto en los casos tratados
como ejemplos. Por tanto, no son funcionarios policiales
los que indagan en ese tipo de bancos de datos, sino
empleados de una compafia. Estas situaciones estan
siendo objeto de estudio tanto desde la perspectiva
moral, como juridica y psicosocial.

Por todo ello, las btsquedas de largo alcance han
recibido numerosas criticas por la invasién de la
privacidad, los problemas éticos que genera y en ciertos
casos su cuestionable legalidad (Arnold 2020). Es
necesario llegar a un equilibrio entre la necesidad de
identificar, arrestar y poder juzgar a un delincuente que
ha causado delitos graves y no conculcar los derechos
de los ciudadanos, pilar bésico de las sociedades
democréticas. Es interesante sin embargo conocer que
piensa la opinién publica. Una encuesta realizada a
1.587 ciudadanos norteamericanos, mayoritariamente
caucasianos, puso de manifiesto que la gran mayoria
(cerca del 90%) estaba de acuerdo en las busquedas de
largo alcance para resolver casos de crimenes violentos,
delitos contra menores o identificaciéon de personas
desaparecidas. = Ademas, las  mujeres  eran
significativamente maés proclives a apoyar estas
btisquedas que los hombres (Guerrini et al. 2018). No
podemos entrar aqui en el debate de en qué medida

ejemplo, Elkins (2003) da por supuesto que a partir del DNA
se puede saber con certeza el color de los ojos, cabello, etc.
de un individuo. Su apreciacion es incorrecta.
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debe adaptarse la nueva jurisprudencia a las demandas
sociales. Pero es obvio que el desarrollo de la forensia
en todos sus dmbitos estimula demandas sociales que
exigen una respuesta juridica ya sea en un sentido u
otro.

Por tanto, el tema es complejo y es importante que cada
pais genere la legislacion correspondiente para
reglamentar la realizaciéon de este tipo de busquedas
(Scudder 2019). Por ejemplo, el US Department of Justice
ha publicado una guia para orientar a la policia respecto
a de la genealogia genética forense (Arnold 2020). Se
permitirfa el uso de las busquedas de largo alcance
Unicamente para delitos extremadamente violentos
(violacién o asesinato) y tan s6lo cuando todos los otros
procedimientos no hayan hecho posible la resoluciéon
del caso. También puntualiza un aspecto que ya hemos
comentado: no se puede arrestar a un sospechoso con
tan solo la informacién proporcionada por la
genealogia. Antes de realizar la detencién, hay que
comprobar que el perfil genético del candidato
identificado mediante la genealogia coincide con el del
sospechoso obtenido del lugar de los hechos.

Por tltimo, debemos mencionar que el caso del “Golden
State Killer” volvié a traer a la luz la posibilidad de la
creacion de un banco universal de perfiles genéticos
donde se incluirian los de toda la poblacién (Hazel et al.
2018). Esta es una idea antigua que ya surgié cuando se
cred el primer banco de datos policial basado en el DNA
(Krimsky y Simoncelli) y es un anhelo de ciertos
colectivos policiales y politicos. Evidentemente existen
posiciones contrapuestas y el debate esta servido
(Dedrickson 2018; Smith 2018; Joly et al. 2019).

En un mundo en constante evolucién y con un
desarrollo tecnocientifico cada vez mas veloz, la
consolidacién de la forensia en la Administracién de la
Justicia plantea dificultades teéricas que deben
resolverse con la participacion de los &ambitos
tecnocientifico, politico, econémico, social y por
supuesto juridico.
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