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Introducción. Las técnicas de embalsamamiento buscan la 

preservación temporal de los tejidos después del deceso 

mediante la aplicación de sustancias químicas, ya sea a 

través de la red de vasos sanguíneos; llenando la cavidad 

torácica y abdominal (embalsamamiento cavitario) o 

directamente embebiendo partes del cuerpo 

(embalsamamiento superficial). Estas sustancias químicas 

diversas ocasionan daños a la integridad del material 

genético, como el formaldehido, sustancia ampliamente 

utilizada en la tanatopraxia que, puede llegar a causar 

entrecruzamiento de los ácidos nucleicos y proteínas, 

hidrolizar puentes fosfodiéster y metilar las bases 

nitrogenadas; otro ejemplo son los colorantes, identificados 

como inhibidores de la reacción en cadena de la polimerasa 

o PCR (por sus siglas en inglés Polymerase Chain 

Reaction) que impidien su análisis. Obtener material 

genético de muestras problema para la identificación 

humana en términos de impartición de justicia, requiere de 

metodologías que optimicen el análisis en todas sus etapas; 

la cantidad y tipo de muestra, insumos y temporalidades. 

Objetivos. Obtener el perfil genético de diferentes tejidos 

de dos individuos sometidos a embalsamamiento con un 

tiempo aproximado de ocho meses.  

Métodos: A partir de dos individuos sometidos a 

embalsamamiento desde hace aproximadamente ocho 

meses, se seleccionaron 33 muestras de: tejido muscular 

visiblemente putrefacto, cartílago, hueso compacto, hueso 

esponjoso de la médula y la médula ósea amarilla (huesos 

largos) fue embebida en tarjeta QIAcard FTA. Las tarjetas 

se lavaron con QIAcard FTA Wash Buffer, mientras que 

las muestras de tejido, cartílago y hueso se trataron con los 

reactivos de QIAquick Gel Extraction Kit y PrepFiler® 

BTA Forensic DNA Extraction Kit (con el equipo 

AutoMate Express™ Forensic DNA Extraction System).  

La amplificación del genómico fue mediante la técnica de 

PCR, utilizando PowerPlex® Fusion 6C System y se 

identificaron los alelos por electroforesis capilar en el 

equipo Genetic Analyzer 3500, finalmente los datos del 

corrimiento se analizaron mediante el software 

GeneMapper ID-X. 

Resultados. Las muestras de médula ósea amarilla 

embebida en tarjeta QIAcard FTA resultaron con mayor 

eficiencia en la recuperación de ADN, seguido de las 

muestras óseas y tejido muscular extraídas con perlas 

magnéticas y membranas de sílice, siendo el cartílago el 

que presenta mayor alteración del ADN debido a la 

exposición directa a las sustancias químicas utilizadas en el 

proceso de embalsamamiento. En total se obtuvieron 16 

perfiles completos, 10 perfiles parciales y 7 nulos, 

posibilitando la identificación de ambos individuos en un 

periodo corto de tiempo.  

Discusión. Con las metodologías utilizadas se obtuvieron 

perfiles genéticos de diferentes tejidos sometidos a 

embalsamamiento, suficientes para la identificación de los 

individuos. Sin embargo, la médula ósea amarilla, constituida 

principalmente por grasa y células madre, embebida en tarjeta 

QIAcard FTA, permitió acelerar el proceso de extracción y 

purificación de ADN. Esto contrasta con las muestras de tejido 

muscular, cartílago y óseo (compacto y esponjoso), que 

requieren un proceso de muestreo y extracción con un tiempo 

considerablemente mayor.   

Conclusión. Estos resultados evidencian que un plan 

adecuado de muestreo es clave para la obtención de resultados 

óptimos, lo que permite optimizar la estandarización de los 

protocolos y kits forenses del laboratorio. 
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Introducción. La identificación de personas desaparecidas es 

difícil cuando los restos no son visualmente reconocibles, por 

lo que se puede recurrir a la genética forense. Para ello se 

requiere una muestra de ADN de referencia de la persona 

desaparecida (1). Los tejidos fijados con formalina e incluidos 

en parafina podrían ser una opción para obtener el perfil del 

ADN de referencia de la persona desaparecida. Este tipo de 

muestras son utilizadas en el diagnóstico de enfermedades 

como el cáncer. Existen reportes que indican que en el tejido 

canceroso pueden ocurrir alteraciones en el ADN, 

ocasionando una identificación errónea (2). Sin embargo, en 

ocasiones estas muestras son las únicas disponibles. 

Objetivo. Evaluar la utilización de tejidos fijados con 

formalina e incluidos en parafina empleados en el diagnóstico 

oncológico para la obtención de perfiles genéticos con fines 

forenses.  

Métodos. Obtuvimos los perfiles genéticos de una muestra de 

tejido sano, una muestra con mezcla de tejido sano y tejido con 

cáncer, y una muestra con solo tejido canceroso, todas 

provenientes de una paciente con carcinoma de células claras 

de ovario diagnosticada en el 2016. Dichos perfiles se 

utilizaron como referencia de la persona desaparecida. Éstas 

muestras fueron comparadas con el perfil genético de una 

muestra de saliva de la paciente, obtenido en el 2024 

(simulando el perfil de los restos encontrados).  

Resultados. Observamos que en la muestra de tejido sano no 

se detectaron los marcadores TPOX, SE33 y D2S1338, y el 

marcador CSF1P0 se identificó como homocigoto. En la 

mezcla de tejido sano y canceroso no se detectó el marcador 

TPOX, y el marcador SE33 se identificó como homocigoto. 

De forma interesante, los perfiles genéticos de las muestras 

con cáncer y de saliva se obtuvieron de forma completa y 

todos los marcadores coincidieron entre ellas, dando como 

resultado una identificación positiva (Tabla 1).  

Discusión. Estudios previos han reportado la presencia de 

modificaciones en el ADN obtenido a partir de muestras de 

cáncer, afectando la coincidencia entre los perfiles genéticos 

(2,3). En este trabajo, también detectamos algunas 

 

 

Tabla 1. Perfiles genéticos obtenidos del análisis de los marcadores STR 

Marcador Saliva Tejido sano Mezcla Cáncer 

D3S1358 15 15  15 15  

vWA 16 16  16 16  

D16S539 11 11  11 11  

CSF1P0 10/11 11  10/11 10/11  

TPOX 8 NR NR 8  

D8S1179 13/14 13/14  13/14 13/14  

D21S11 30/32.3 30/32.2  30/32.2 30/32.3  

D18S51 11/18 11/18  11/18 11/18  

D2S441 12/14 12/14  12/14 12/14  

D19S433 13 13  13 13  

TH01 6/9 6/9  6/9 6/9  

FGA 22/25 22/25  22/25 22/25  

D22S1045 15/16 15/16  15/16 15/16  

D5S818 11/12 11/12  11/12 11/12  

D13S317 8/9 8/9  8/9 8/9  

D7S820 10/11 10/11  10/11 10/11  

SE33 17/27.2 NR  17 17/27.2  

D10S1248 12/13 12/13  12/13 12/13  

D1S1656 15/17.3 15/17.3  15/17.3 15/17.3  

D12S391 17/23 17/23  17/23 17/23  

D2S1338 20 NR  20 20  

Amel/sexo X X  X X  

NR: No se obtuvo resultado 

En negritas se indican los alelos que son diferentes al resto de los perfiles 
 

 

alteraciones en el perfil de la muestra de cáncer analizada, 

como son una menor intensidad en los picos obtenidos en 

comparación con la muestra de saliva. Sin embargo, las 

características de dicho perfil fueron lo suficientemente 

adecuadas para permitir la obtención de una identificación 

positiva.   

Conclusión. Nuestros hallazgos indican que las muestras 

utilizadas en el diagnóstico histopatológico y que 

permanecen archivadas por varios años, pudieran ser 

utilizadas como muestras de referencia para la identificación 

forense de personas desaparecidas, incluso si contienen tejido 

canceroso. 

Bibliográfía:  
1.- Millsaps JL. (2002). Tesis de maestría “DNA extraction from 

archived slides: analysis and use in in current forensic 
identification”, University of Tennessee – Knoxville. 

2.- Liu Y, et al., (2009). Allelic alterations of STRs in archival 

paraffin embedded tissue as DNA source for paternity testing. 

Forensic Sci. Int. Genet. Suppl. Ser. 2:12-13.  
3.- Canan H, et al., (2019). Is it reliable to use paraffin embedded 

tumor tissues as biological evidence in parentage cases?. Forensic 

Sci. Int. Genet. 7:318-319. 

https://rfch.bvs.hn/


             

Rev. cienc. forenses Honduras, Vol. 11, N°:1, Año 2025, ©Autor(es), OA, CC-BY-NC 4.0, URL: https://rfch.bvs.hn/ 

56 

 
Tercer lugar 

 
 
 
 
 
 
 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

        SOCIEDAD LATINOAMERICANA DE GENÉTICA FORENSE 
    XV JORNADAS LATINOAMERICANAS DE GENETICA FORENSE, SANTA CRUZ DE LA SIERRA BOLIVIA 2025 

 
   

IDENTIFICACIÓN GENÉTICA DE RESTOS HUMANOS QUEMADOS EN UN CASO DE 

DESASTRE VEHICULAR 

 

GENETIC IDENTIFICATION OF BURNED HUMAN REMAINS IN A VEHICULAR DISASTER CASE 

 
Salazar Chavez K. https://orcid.org/0009-0009-2946-51391*, Torres Tola E. https://orcid.org/0009-0006-4449-76202 

Arteaga Voigt D.  https://orcid.org/0009-0008-7659-0269) 3, Luna Barrón R. https://orcid.org/0009-0005-7939-88364  

Georgia Poquechoque Buezo5.  
1,2,3,4 y 5 Policía Boliviana, Instituto de Investigaciones Técnico Científicas de la Universidad Policial “Mcal. Antonio 

José de Sucre”, Centro de Investigación Genética, La Paz, Bolivia. 

*Correspondencia a: karisach@gmail.com  

Palabras clave: Restos humanos, parentesco genético, STR, Y-STR, ADN mitocondrial. Key words: Body remains, 

genetic kinship, STR´s, Y-STR, mitochondrial DNA. 

 

 

Introducción. La identificación genética de restos 

quemados (tejidos, huesos o dientes) representa un reto 

debido a que el ADN recuperado suele estar degradado o 

contaminado por ADN foráneo (1). Esta recuperación es 

crucial para lograr la identificación individual y la 

restitución de los restos a sus familiares, convirtiéndose en 

un estándar ético y técnico de la práctica forense. 

Objetivos. Identificar restos quemados en un caso de 

desastre vehicular ocurrido en la carretera Desaguadero, 

La Paz, Bolivia. 

Métodos: La clasificación de las quemaduras se realizó de 

acuerdo a (1) (Tabla 1). 

Los restos óseos quemados, fueron limpiados con 

hipoclorito de sodio e irradiación UV, y pulverizados en 

nitrógeno líquido. Para la extracción de ADN se utilizó el 

método fenol/cloroformo/alcohol isoamílico (24:24:1). 

Para los restos quemados de tejido muscular e hisopos se 

utilizó una modificación del Wizard Genomic DNA 

Purification kit (Promega). Para las muestras de referencia 

se utilizó el DNA IQ Reference Sample Kit (Promega).  

La caracterización de STRs se realizó con los kits 

Identifiler Plus y Y-Filer y el análisis de ADN 

mitocondrial de las regiones hipervariables I y II se hizo 

con el kit BDT 3.1 (Applied Biosystems). 

Resultados. De los restos analizados (Tabla 1), se 

caracterizaron perfiles autosómicos, del cromosoma Y, y 

mitocondriales completos. Estos presentaron 

correspondencia con las familias de las víctimas, con 

excepción del cadáver F. Una familia no presentó 

correlación con ninguno de los cadáveres estudiados. 

Discusión. El análisis combinado de ADN mitocondrial y 

STRs permitió identificar restos quemados pese a la 

degradación, utilizando métodos optimizados como fenol-

cloroformo y Wizard Genomic, aunque la carbonización 

completa del diente E3 y la no correspondencia del 

cadáver F reflejan los desafíos de degradación y 

contaminación señalados por (2).  
 

 

 

 

 

 

 
Tabla 1.- Restos analizados según la clasificación de Schwark et al., 

2011. 

 

Conclusión. La reconstrucción de vínculos familiares 

muestra que las familias 1, 3 y 5 tienen correspondencia 

con los cadáveres A, D y B, (LR= 1,3442E+12; 

1,3960E+09 y 3,6940E+13), la familia 2 presentan 

vínculos con los cadáveres G  (LR= 1,0539E+06) y H 

(LR= 1,0258E+04), familia 4 y 6 con los cadáveres E e I 

(LR= 3,8205E+04 y 2,1320E+04); además, el análisis de 

ADN mitocondrial reveló que los cadáveres B, E, G-H, I 

y F comparten el mismo linaje materno con las familias 

antes descritas (LR=175) siendo más probable que los 

perfiles coincidan si provienen de la misma línea materna 

que si son de individuos no relacionados. El cadáver F, no 

corresponde a ninguna familia analizada (LR=4.3196, con 

la familia 7), y la familia 7 no tiene restos asociados. 
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Mención honorífica  
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RESUMEN 

Introducción. Los estudios de determinación de 

parentesco empleando herramientas genéticas han ido 

evolucionando en las últimas décadas debido a la 

necesidad de resolución de casos de paternidad, 

maternidad, hermandad y otros para esclarecer juicios por 

herencia, u otros. No siempre se logra contar con muestras 

de referencia ideales, como ser sangre o hisopado bucal 

del individuo en estudio, ya que en ocasiones, únicamente 

se tiene muestras u objetos personales, o la presencia de 

familiares cercanos.     

Objetivo. Determinar la filiación genética con pruebas de 

ADN mediante el uso de muestras de comparación no 

convencionales (plasma sanguíneo y cepillo dental).  

Métodos. Un padre solicita análisis de maternidad de su 

esposa fallecida para sus dos hijas. De la supuesta madre 

se procesó plasma sanguíneo. De la hija mayor de 7 años 

se colectó un cepillo dental y de la hija menor de 1 año se 

colectó hisopado bucal empleando el kit DNA genotek®. 

También se colectó hisopado bucal del padre. Se extrajo el 

ADN empleando proteinasa K 15mg/uL con el kit 

Wizard® Genomic DNA Purification Kit (Promega). La 

muestra de plasma sanguíneo se procesó con el kit 

Geneaid DNA/RNA y proteinasa K 15mg/uL. Se 

cuantificó y realizó la PCR con el kit PowerPlex® Fusion 

6C. Se realizó la electroforesis capilar en el analizador 

genético ABI 3500 (Applied Biosystems®), el análisis se 

hizo empleando el programa informático GeneMapper®. 

Para el análisis estadístico se utilizaron los modelos 

matemáticos propuestos por Carralero (1) y las frecuencias 

alélicas de la población boliviana.     

Resultados. El análisis cualitativo reveló la presencia de 

los alelos maternos en todos los marcadores STRs 

amplificados en las muestras de ambas menores, así la 

probabilidad de maternidad fue mayor al 99,99999999%.  

Discusión. Se empleó un protocolo de extracción sencillo 

y económico para obtener material genético a partir de 

muestras no utilizadas comúnmente como indubitadas, tal   

 

 

 

como el cepillo dental y el plasma sanguíneo. Como lo 

demuestran otros estudios (2) fue factible la obtención de 

perfiles genéticos completos (Fig. 1), siendo posible la 

realización de estudios de parentesco (3, 4). 

 
Fig. 1 Electroferogramas parciales de STRs a partir 

del plasma sanguíneo(A) y del cepillo dental (B). 

 

Conclusión. Se evidenció el grado de parentesco materno 

en dos niñas empleando ADN extraído de muestras 

biológicas no convencionales (plasma sanguíneo y cepillo 

dental).  
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