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Caso propuesto: trío típico

MPA

?

H

1. Son estos resultados consistentes
con Paternidad Biológica?

2. Indicar los LR para cada marcador XXXYXYAmelogenina 

16-181816-18VWA

88-1110-11TPOX

6-76-77TH01

11-139-139-13Penta_D

11-1411-1616-20Penta_E

23-2523-2424FGA

1313-1412-14D8S1179

9-119-1110-11D7S820

9-119-1010-11D5S818

151615D3S1358

28-32,232-32,232-33,2D21S11

12-1612-1414D18S51 

12-149-149-10D16S539

8-128-99-12D13S317

12-1312-1312CSF1PO

M (M)H (Ch)PA (AF)Marcador 
(Marker)



LR por marcador

½ f10f10. ½ + f9. 0½ . ½ + 0.09-119-1010-11D5S818

½ f18f18. ½½ . ½16-181816-18VWA

½ f11f11. 1 + f8.0½ . 1 + 0. 088-1110-11TPOX
f14. 1 + f13.0
f9. ½ +f13. 0

f16. ½ + f11. 0

f32. ½ + f32.2. 0
f9. ½ + f14. 0
f9. ½ + f8 .0

f9. ½ + f11. ½

f24. ½ + f23.0
f14. ½ + f12.0

f7. ½ + f6 . ½
f12. ½ + f13. ½

Y

½ . 1 + 0. 0
½ . ½ + ½ .0

½ . ½ + 0.0

½ . ½ + 0.0
½ . ½ + 0.0
½ . ½ + 0.0

½ . ½ + 0. ½

1. ½ + 0.0
1. ½ + 0.0

1. ½ + 0. ½
1. ½ + 0. ½

X

13
11-13

11-14

28-32,2
12-14
8-12

9-11

23-25
12-16

6-7
12-13

M

½ f1413-1412-14D8S1179
½ f99-139-13Penta_D

½ f1611-1616-20Penta_E

½ f3232-32,232-33,2D21S11
½ f99-149-10D16S539
½ f9 8-99-12D13S317

½(f9+f11)9-1110-11D7S820

1/ f2423-2424FGA
1/ f1412-1414D18S51 

1/( f6+f7)6-77TH01
1/(f12+f13)12-1312CSF1PO

LRHPAMarcador



LR por marcador

½ f18

½ f11
½ f14
½ f9

½ f16
½ f10

½ f32 (fmin)
½ f9
½ f9 

½(f9+f11)

1/ f24
1/ f14

1/( f6+f7)
1/(f12+f13)

LR

7,4738D5S818

3,2342VWA

1,8025TPOX
2,3191D8S1179
2,3375Penta_D

10,9890Penta_E

51,54D21S11
4,1220D16S539
7,6805D13S317

1,5596D7S820

6,9541FGA
6,1958D18S51 

2,4894TH01
2,5189CSF1PO
ValorMarcador 



CSF1PO y TH01

2,4894
2,5189

Valor correctoConsensoLRMHPAMarcador

2,48941/( f6+f7)6-76-77TH01
2,51891/(f12+f13)12-1312-1312CSF1PO

CSF1PO

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1,E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

LR

TH01

1,0E-03

1,0E-02

1,0E-01

1,0E+00

1,0E+01

1,0E+02

1,0E+03

1,0E+04

1,0E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

2,51.104

20260

20197
20177

20260

20252

20197

20177

2,48.104

20256 20256

Consenso= 43/53= 81% Consenso= 43/53= 81% 

2,5189 E+04= 25.189



FGA

1,E-04

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1,E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

D18S51 y FGA
ConsensoValor correctoMHPA

6,95416,954123-2523-2424FGA
6,19586,195812-1612-1414D18S51 

D18S51

1,0E-04

1,0E-03

1,0E-02

1,0E-01

1,0E+00

1,0E+01

1,0E+02

1,0E+03

1,0E+04

1,0E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

20260

20252

20197

20177

20256

20260

20252

20197

20177

20256

Consenso= 38/53= 72% Consenso= 48/53= 90% 

6,19.104
6,95.104



D7S820 y D13S317

7,68057,68058-128-99-12D13S317
1,55961,55969-119-1110-11D7S820

ConsensoValor correctoMHPA

D7S820

1,0E-03

1,0E-02

1,0E-01

1,0E+00

1,0E+01

1,0E+02

1,0E+03

1,0E+04

1,0E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

20260

20252

20197

20177

20256

D13S317

1,E-04

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1,E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

LR

20260
20252
20197
20177

20256

Consenso= 38/53= 72% Consenso= 43/53= 81% 

1,714



D16S539 y D5S818
Consenso Valor correctoMHPA

7,47387,47389-119-1010-11D5S818
4,12204,122012-149-149-10D16S539

D16S539

1,E-05

1,E-04

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1,E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

20260
20252
20197
20177

20256

D5S818

1,E-04

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1,E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

20260
20252
20197
20177

20256

Consenso= 46/53= 87% Consenso= 44/53= 83% 



Penta-E y Penta-D

2,33752,337511-139-139-13Penta_D
10,989010,989011-1411-1616-20Penta_E

ConsensoValor correctoMHPA

Penta E

1,E-06

1,E-05

1,E-04

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1,E+05

1,E+06

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

Penta D

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1,E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

20260
20252
20197
20177

20256

20260
20252
20197
20177

20256

Consenso= 46/53= 87% Consenso= 46/53= 87% 



D8S1179 y TPOX
ConsensoValor correctoMHPA

1,80251,802588-1110-11TPOX
2,31912,31911313-1412-14D8S1179

D8S1179

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1,E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

20260
20252
20197
20177

20256

TPOX

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1,E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

20260
20252
20197
20177

20256

Consenso= 44/53= 83% Consenso= 45/53= 85% 



D21S11

1/f32 (0,0047)
106,4
Cons2Cons1Valor correctoMHPA

1/fmin (0.0097)
51,551,528-32,232-32,232-33,2D21S11

D21S11

1,E-06
1,E-05
1,E-04
1,E-03
1,E-02
1,E-01
1,E+00
1,E+01
1,E+02
1,E+03
1,E+04
1,E+05
1,E+06
1,E+07

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

20260
20252
20197
20177

20256

106,4 (f32) 51,5 (fmin)

42% 46%



D3S1358

151615D3S1358
MHPA

M
15/15
15/0

PA
15/15
15/0

?

H

f15= 0,2770

f16= 0,2392

μ= 0,001

fo= 0,005



1,E-05

1,E-04

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1,E+05

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

Laboratorios

LR
D3S1358: Valores de LR informados

9,3 e-04



Tratamiento Estadístico (n=53)
49%

34%

11%
6%

0%
5%

10%
15%
20%
25%
30%
35%
40%
45%
50%

Familias (26)
Manual (18)
PatPCR (6)
Otros (3)



Normalizado=9,3 10-4

D3S1358

1,E-08

1,E-07

1,E-06

1,E-05

1,E-04

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25
Laboratorios

LR
LR con Software Familias

9.25-9,30 e-4



Influencia de la normalización de  frecuencias
en software Familias: frec sin normalizar



Influencia de la normalización de  frecuencias
en software Familias: frec normalizadas



LR  cálculo manual

D3S1358

1,E-05

1,E-04

1,E-03

1,E-02

1,E-01

1,E+00

1,E+01

1,E+02

1,E+03

1,E+04

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19
Laboratorios

LR

1.44e-2
4.049 e-3



D3S1358

151615D3S1358
MHPA

Probabilidades

15/1516/015/15
15/016/015/0
15/016/015/15

15/150/1615/0

Y= ∑(PrGPA.PrGM) .(PrHA→1.PrM →2+ PrHA→2.PrM →1)

15/016/1615/0
15/016/1615/15

15/1516/1615/0
15/1516/1615/15

X= ∑(PrGPA.PrGM) . (PrPA→1.PrM →2)

GMGHGPA

Genotipos



0

4f152fo2.u/4

2f153fo.u/4

2f153fo.u/4

4f152fo2.u2/16

2f153fo.u2/8

2f153fo.u2/8

f154.u2/4

X

2f15fo 2f15fo (u/4 . ½ + ½ . u/4)

f152. 2f15fo (u/2 . ½ + 0 . u/2)

2f15.fo.f152 (½ u/2 + u/4. 0)

2f15fo.2f15fo (u/4 . u/4)

f152. 2f15fo (u/2 . ½ u/2)

2f15.fo.f152 .(½ u/2. 1. u/2)

f152 f152 (1. u/2. 1 .u2)

X= ∑(PrGPA.PrGM
. (PrPA→1.PrM →2)

f152f152 (u/2. 0 + 0.u/2)15/1516/015/15

15/016/015/0

15/016/015/15

15/150/1615/0

15/016/1615/0

15/016/1615/15

15/1516/1615/0

15/1516/1615/15

GMGHGPA

Genotipos



f154fo.u/2

f152fo2 (2f16+fo.u)

f153fo (f16+fo.u/2)

f153fo2u

f152fo2f16u

f153fof16u/2

f153fof16u

f154f16.u/2

Y

2f15fo 2f15fo (f16 . ½ + fo .u/4)

f152. 2f15fo (f16 . ½ + fo .u/4)

2f15.fo.f152 (fo.u/2 + f16 . 0)

2f15fo.2f15fo (f16 u/4)

f152.2f15fo (f16 u/4)

2f15fo.f152 (f16.u/2)

f152 f152  (f16.u/2)

Y= ∑(PrGHA.PrGM
. (PrHA→1.PrM →2)

f152f152 (f16. 0 + fo.u/2)15/1516/015/15

15/016/015/0

15/016/015/15

15/150/1615/0

15/016/1615/0

15/016/1615/15

15/1516/1615/0

15/1516/1615/15

GMGHGPA

Genotipos



f154fo.u/2

f152fo2 (2f16+fo.u)

f153fo (f16+fo.u/2)

f153fo2u

f152fo2f16u

f153fof16u/2

f153fof16u

f154f16.u/2

Y

f152fo2.u

f153fo.u/2

f153fo.u/2

f152fo2.u2/4

f153fo.u2/4

f153fo.u2/4

f154.u2/4

D3S1358

015/1516/015/15

15/016/015/0

15/016/015/15

15/150/1615/0

15/016/1615/0

15/016/1615/15

15/1516/1615/0

15/1516/1615/15

XGMGHGPA

Genotipos



LR= 4.049 e-3

LR = X/Y

∑Y= 2.7096 e-5∑X= 1.0971 e-7

1.4718 e-8

9.1769 e-7

2.5420 e-5

5.3135 e-10

4.5884 e-10

1.2710 e-8

2.5420 e-8

7.0413 e-7

Y

1.9182 e-9

5.3135 e-8

5.3135 e-8

4.7955 e-13

2.6567 e-11

2.6567 e-11

1.4718 e-9

D3S1358

015/1516/015/15

15/016/015/0

15/016/015/15

15/150/1615/0

15/016/1615/0

15/016/1615/15

15/1516/1615/0

15/1516/1615/15

XGMGHGPA

Genotipos

NOTA: Considerando μ en vez de μ/2 el LR= 4.1761 e-3 



1,E-02
1,E-01
1,E+00
1,E+01
1,E+02
1,E+03
1,E+04
1,E+05
1,E+06
1,E+07
1,E+08
1,E+09
1,E+10
1,E+11
1,E+12
1,E+13
1,E+14
1,E+15

1 4 7 10 13 16 19 22 25 28 31 34 37 40 43 46 49 52

LR total combinado

20256 e-56

?
20177= e+10

20197= e+11

20252= e+12

20260= e+10 LR p/marcadores consensuados= 1,7847 e+08



Conclusiones
• 53 laboratorios participantes
• La mayoría de marcadores tuvo consenso excepto pocos labs 

recurrentes
• D21S11: dos consensos

– frec del alelo paterno obligado
– frec mínimas

• D3S1358:
– gran dispersión de resultados
– la gran mayoría de labs consideró ambas posibilidades:

• mutac
• silente

• No hay consenso en el LR final
• Todos los labs consideraron el caso consistente con la H1.
• 31 sobre 34 labs comentaron la posible co-existencia de 

mutac+silente, 2 consideraron sólo mutación, 1 consideró sólo silente.



MUCHAS GRACIAS


