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Descripción del ejercicio 

Material 

• Raw data (1 muestra) 

• Sistema NGM ® 

• Ladders, controles positivo y negativo y matriz 

Cuestionario 

• Aspectos Generales de las características de cada laboratorio 

• Aspectos Técnicos relacionados con la interpretación de los perfiles mezcla 

• Aspectos estadísticos sobre la valoración de los perfiles mezcla 

• Resultados de los perfiles editados 



Descripción del ejercicio 

Tratamiento estadístico 

• Un supuesto 

• Datos de frecuencia poblacional (García O y cols, 2012. Forensic Sci Int Genet 6. e78-e79) 

• Perfiles indubitados 

Se pedía: 

• Posibilidad de re-edición 

• LRs parciales, total y expresión 

• Planteamiento de hipótesis 

• Análisis adicionales 



Cuestionario 
- Aspectos Generales - 

Participación: 33/42 (79%) 

2. ¿Remite su laboratorio perfiles de ADN a bases 

de datos de interés criminal?
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(02.1) Si, a base de datos nacionales

(02.3) Si, tanto a base de datos nacionales como propias

(02.2) Si, a base de datos propia

(02.4) No

4. En el caso de obtener un perfil mezcla…:
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Cuestionario 
- Aspectos Generales - 



Cuestionario 
- Aspectos Técnicos - 



Cuestionario 
- Aspectos Técnicos - 



Cuestionario 
- Aspectos Técnicos - 



1ª  FASE 



Preparación de las muestras 

Muestra Nº de 

contribuyentes 

Naturaleza de los 

componentes 

Sexo de los 

contribuyentes 

Proporción 

Muestra nº 1 2 Sangre XY-XY 1:7 

Validación (INTCF BCN) 

Extracción orgánica 

Cuantificación Quantifiler® Duo  

Dilución (1 ng/ul) 

Cuantificación Quantifiler® Duo  

Preparación de la mezcla 

Cuantificación Quantifiler® Duo) 

Amplificación NGM®  

Imput 1 ng (total) 



1ª Fase EPG Muestra 1 (1:7) 

(XY:XY) 



TIPOS de DISCREPANCIAS 

 

Posición Stutter 

(n+4/n-4) 

Posición  no 

Stutter 

Transcripción 

-A (S) 

+A (S) 

+A 

-A 



Consensuado +A (S) - A (S) - A + A Transcripción 

D10S1248 13-14-15-16           

vWA  14-16-17 14-15-16-17 14-16       

D16S539 9-11-12 9-10-11-12         

D2S1338 16-17-23 16-17-22-23         

AMEL X-Y           

D8S1179 13-14-15           

D21S11 28-31.2-32-33.2 28-31-31.2-32-32.2     28-31.2-32-32.2 

D18S51 12-15-18-21 12-15-16-18-21         

D22S1045 15-16 14-15-16         

D19S433 13-14-14.2           

TH01 6-9-9.3           

FGA 19-20-22-26 19-20-21-22-26 19-22 19-20-22     

D2S441 10-11           

D3S1358 14-16-17 13-14-16-17         

D1S1656 11-15-16-17   11-15-16       

D12S391 19-20-21-24     19-20-21     

• La mayor parte de las discrepancias se concentran en posiciones stutter (+A) 

• El valor consensuado (es el que cabia esperar) (~ 60 % de labs). 

Resultados 1ª fase 

 



Consensuado +A (S) -A (S) - A + A Transcripción 

D10S1248 13-14-15-16           

vWA  14-16-17 14-15-16-17 14-16       

D16S539 9-11-12 9-10-11-12         

D2S1338 16-17-23 16-17-22-23         

AMEL X-Y           

D8S1179 13-14-15           

D21S11 28-31.2-32-33.2 28-31-31.2-32-33.2     28-31.2-32-32.2 

D18S51 12-15-18-21 12-15-16-18-21         

D22S1045 15-16 14-15-16         

D19S433 13-14-14.2           

TH01 6-9-9.3           

FGA 19-20-22-26 19-20-21-22-26 19-22 19-20-22     

D2S441 10-11           

D3S1358 14-16-17 13-14-16-17         

D1S1656 11-15-16-17   11-15-16       

D12S391 19-20-21-24     19-20-21     

Resultados 1ª fase 

 



Consensuado +A (S) -A (S) - A + A Transcripción 

D10S1248 13-14-15-16           

vWA  14-16-17 14-15-16-17 14-16       

D16S539 9-11-12 9-10-11-12         

D2S1338 16-17-23 16-17-22-23         

AMEL X-Y           

D8S1179 13-14-15           

D21S11 28-31.2-32-33.2 28-31-31.2-32-32.2     28-31.2-32-32.2 

D18S51 12-15-18-21 12-15-16-18-21         

D22S1045 15-16 14-15-16         

D19S433 13-14-14.2           

TH01 6-9-9.3           

FGA 19-20-22-26 19-20-21-22-26 19-22 19-20-22     

D2S441 10-11           

D3S1358 14-16-17 13-14-16-17         

D1S1656 11-15-16-17   11-15-16       

D12S391 19-20-21-24     19-20-21     

¿13? 

Resultados 1ª fase 

 



Resultados perfil mezcla (1ª fase) 

Tipo de perfil reportado Nº Labs 

Exclusivo PM 1 

Parcial PM 0 

Mezcla completa correcta 10 

Mezcla completa no correcta 21 

Mezcla parcial correcta 0 

Mezcla parcial no correcta 0 

No reportan 1 

Tipos de Errores por marcador
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2ª  FASE 



  S1 S2 V M1 (7:1) 

Amelogenina X-Y X-Y X-X X-Y 

D10S1248 14-15 13-16 12-15 13-14-15-16 

vWA 16-17 14-16 17-18 14-16-17 

D16S539 9-11 11-12 11-12 9-11-12 

D2S1338 16-23 17-23 19-23 16-17-23 

D8S1179 13 14-15 13 13-14-15 

D21S11 31.2-33.2 28-32 30 28-31.2-32-33.2 

D18S51 15-21 12-18 15-19 12-15-18-21 

D22S1045 15 15-16 11-16 15-16 

D19S433 13-14 14-14.2 14-15 13-14-14.2 

TH01 9-9.3 6-9 8-9.3 6-9-9.3 

FGA 20-26 19-22 23-24 19-20-22-26 

D2S441 10-11 10 14-15 10-11 

D3S1358 14-17 16-17 14-15 14-16-17 

D1S1656 15-17 11-16 13-16 11-15-16-17 

D12S391 19-24 20-21 18-19 19-20-21-24 

Base de datos poblacional: 

García O y cols, 2012.  

Forensic Sci Int Genet 6. e78-e79 

1º-  Valorar la compatibilidad  de S1 y S2 

en la muestra 1 (hipótesis libres) 

 

2º-  Reedición de la muestra 1 



Muestra M1 (1:7) (XY/XY) 
- Informe pericial y/o base de datos criminal - 

Tipos de Errores por marcador
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Planteamiento de hipótesis 



Bloque estadístico 
-Hipótesis- 

Hipótesis planteadas 

5  (17%) 

12 (42%) 

1 (4%) 

2 (7%) 

(S1+U/2U) + (S2+U/2U) + (S1+S2/2U) 

S1+S2/2U 

S2+U/2U 

(S1+S2/2U) + (S1+S2/S1+U) + (S1+S2/S2+U) 

(S2+U/2U) + (S1+S2/S2+U) + (S1+S2/2U) 

(S2/U) + (S1+U/2U) 

(S1+S2/2U) + (S2/U) 

(S1+U/2U) + (S2+U/2U) + (S1+S2/S1+U) 

(S1+U/2U) + (S2+U/2U) 

1 (4%) 

1 (4%) 

1 (4%) 

2 (7%) 

3 (11%) 

S1+S2/2U S1+U/2U 

S2+U/2U 

 

 S1+S2/S1+U 

 S1+S2/S2+U 

Valoración conjunta Valoración independiente Valoración exclusiva 

de S2 

S2/U 

S2+U/2U 

 

 17/ 28 (60%) 7/ 28 (25%) 4 / 28 (15%) 



LR: S1 + S2 / 2U 

Valoración conjunta 



Marcador LR NºLabs % 

D10S1248 

18,53 20 86,96 

55,58 1 4,35 

16,97 1 4,35 

111,15 1 4,35 

D12S391 

1244,94 17 77,27 

1244,86 1 4,55 

1250 1 4,55 

1187 1 4,55 

3734,82 1 4,55 

7469,65 1 4,55 

D16S539 

12,37 20 86,96 

11,3 1 4,35 

20 1 4,35 

39,99 1 4,35 

D18S51 

3538,79 17 73,91 

3538,73 1 4,35 

3538,57 1 4,35 

3333,33 1 4,35 

3365 1 4,35 

10616,8 1 4,35 

359,58 1 4,35 

D19S433 

44,14 19 82,61 

44,053 1 4,35 

39,07 1 4,35 

82,86 1 4,35 

55,31 1 4,35 

Marcador LR NºLabs % 

D1S1656 

873,81 18 78,26 

874,13 1 4,35 

909,09 1 4,35 

830,5 1 4,35 

2621,44 1 4,35 

5242,89 1 4,35 

D21S11 

7532,33 18 78,26 

7530,12 1 4,35 

7222 1 4,35 

10000 1 4,35 

22596,99 1 4,35 

45193,98 1 4,35 

D22S1045 

3,04 20 86,96 

5,32 2 8,70 

2,667 1 4,35 

D2S1338 

135,29 18 81,82 

135,14 1 4,55 

105 1 4,55 

223,42 1 4,55 

446,83 1 4,55 

D2S441 

19,79 20 86,96 

14,09 1 4,35 

73,63 1 4,35 

147,25 1 4,35 

Marcador LR NºLabs % 

D3S1358 

27,30 20 86,96 

23,46 1 4,35 

45,55 1 4,35 

91,1 1 4,35 

D8S1179 

15,89 20 86,96 

14,19 1 4,35 

30,55 1 4,35 

24,51 1 4,35 

FGA 

775,88 17 73,91 

775,80 1 4,35 

769,23 1 4,35 

775,88 1 4,35 

734,9 1 4,35 

2327,64 1 4,35 

4655,28 1 4,35 

TH01 

8,95 20 86,96 

8,18 1 4,35 

16,42 1 4,35 

32,84 1 4,35 

vWA 

15,73 20 86,96 

14 1 4,35 

29,35 1 4,35 

78,53 1 4,35 

• Problemas de cálculo 

• LRmix 
• Alto consenso 



 

LR = S1+U/2U 

LR = S2+U/2U 

 

Valoración independiente de los sospechosos 



Marcador LR N % 

D10S1248 1,43 9 100 

D12S391 

25,43 5 71,43 

25,01 1 14,29 

25,24 1 14,29 

D16S539 

4,23 7 77,78 

4,07 1 11,11 

4,19 1 11,11 

D18S51 

39,67 6 75 

23,62 1 12,50 

39,41 1 12,50 

D19S433 
1,89 8 88,89 

1,80 1 11,11 

D1S1656 

12,30 6 75,00 

12,24 1 12,50 

12,14 1 12,50 

D21S11 

22,43 7 77,78 

22,36 1 11,11 

22,15 1 11,11 

Marcador LR N % 

D22S1045 
1,37 8 88,89 

1,28 1 11,11 

D2S1338 

18,59 7 77,78 

18,31 1 11,11 

17,21 1 11,11 

D2S441 

4,95 7 77,78 

4,87 1 11,11 

4,35 1 11,11 

D3S1358 

6,00 7 77,78 

5,93 1 11,11 

5,66 1 11,11 

D8S1179 
0,90 8 88,89 

0,84 1 11,11 

FGA 

28,32 6 75,00 

27,99 1 12,50 

27,74 1 12,50 

TH01 
2,70 8 88,89% 

2,61 1 11,11 

vWA 
2,32 7 87,50% 

2,21 1 12,50 

Marcador LR N % 

D10S1248 
2,16 7 77,78 

2,13 2 22,22 

D12S391 
8,16 8 88,89 

8,07 1 11,11 

D16S539 
1,67 8 88,89 

1,61 1 11,11 

D18S51 

14,87 7 77,78 

14,79 1 11,11 

8,86 1 11,11 

D19S433 

11,14 7 77,78 

11,01 1 11,11 

10,59 1 11,11 

D1S1656 

11,84 7 77,78 

11,76 1 11,11 

11,66 1 11,11 

D21S11 

55,97 7 77,78 

55,67 1 11,11 

55,15 1 11,11 

D22S1045 
1,86 8 88,89 

1,80 1 11,11 

Marcador LR N % 

D2S1338 

7,32 7 77,78 

7,22 1 11,11 

6,55 1 11,11 

D2S441 

4,33 7 77,78 

4,26 1 11,11 

3,63 1 11,11 

D3S1358 

3,09 7 77,78 

3,06 1 11,11 

2,89 1 11,11 

D8S1179 

4,58 7 77,78 

4,53 1 11,11 

4,38 1 11,11 

FGA 
4,57 8 88,89 

4,53 1 11,11 

TH01 

2,72 7 77,78 

2,69 1 11,11 

2,62 1 11,11 

vWA 

4,03 7 77,78 

3,99 1 11,11 

3,84 1 11,11 

S2 + U / 2U S1 + U / 2U 

• MUY Alto consenso 



 

LR = S2/U 

 

Valoración exclusiva de S2 



Marcador LR N % 

D10S1248 12,98 4 100 

D12S391 
48,95 3 75 

49,02 1 25 

D16S539 5,39 4 100 

D18S51 
89,21 3 75 

89,29 1 25 

D19S433 
41,80 3 75 

41,84 1 25 

D1S1656 
71,05 2 50 

70,92 2 50 

D21S11 
335,80 3 75 

333,33 1 25 

D22S1045 3,26 4 100 

D2S1338 
24,18 3 75 

24,15 1 25 

D2S441 32,25 4 100 

D3S1358 10,30 4 100 

D8S1179 17,61 4 100 

FGA 27,40 4 100 

TH01 
9,97 3 75 

9,90 1 25 

vWA 15,04 4 100 

S2 / U 



S1+S2/2U 

Nº 

Laboratorio 

LR 

combinado 

GM2012.01 1,13E+29 

GM2012.02 1,13E+29 

GM2012.03 1,13E+29 

GM2012.04 1,13E+29 

GM2012.06 1,13E+29 

GM2012.07 1,13E+29 

GM2012.08*** 1,13E+28 

GM2012.10 1,13E+29 

GM2012.15 2,95E+34 

GM2012.16 1,13E+29 

GM2012.17 1,46E+29 

GM2012.19 1,13E+29 

GM2012.20 6,71E+23 

GM2012.22 1,13E+29 

GM2012.23 1,13E+29 

GM2012.26 1,13E+29 

GM2012.27 1,98E+28 

GM2012.32 1,13E+29 

GM2012.34 1,13E+29 

GM2012.36 1,47E+36 

GM2012.38 1,13E+29 

GM2012.40 1,13 E+29 

GM2012.41 1,13E+29 

Máx. 1,47E+36 

Mín. 1,13E+28 

Bloque estadístico 
- LR total - 

Sin dos 

marcadores 

Parciales 

distintos 

S1+U/2U S2+U/2U 
Nº 

Laboratorio 

LR 

combinado 
NºLaboratorio 

LR 

combinado 

GM2012.01 3,83E+11 GM2012.01 1,35E+11 

GM2012.03 3,83E+11 GM2012.03 1,35E+11 

GM2012.09 1,51E+10 GM2012.08 1,35E+11 

GM2012.10 3,83E+11 GM2012.10 1,35E+11 

GM2012.16 3,83E+11 GM2012.16 1,35E+11 

GM2012.25 3,45E+11 GM2012.24 1,35E+11 

GM2012.30* 4,71E+05 GM2012.25 1,19E+11 

GM2012.31 1,19E+11 GM2012.31 4,09E+10 

GM2012.32 3,83E+11 GM2012.32 1,35E+11 

Máx. 3,83E+11 Máx. 1,35E+11 

Mín. 4,71E+05 Mín. 4,09E+10 

Falta un alelo 

en D12S391 

Un alelo de más 

en D18S51 

Error de 

transcripción? 

S2/U 
Nº 

Laboratorio 

LR 

combinado 

GM2012.09 5,78E+20 

GM2012.19 5,78E+20 

GM2012.30 5,78E+20 

GM2012.41 5,78E+20 

Máx. 5,78E+20 

Mín. 5,78E+20 





Expresión del valor LR 



P (E  Hp)  

P (E  Hd) 

LR = 
Probabilidad del hallazgo científico bajo la hipótesis del FISCAL 

Probabilidad del hallazgo científico bajo la hipótesis de la DEFENSA  

E = El hallazgo científico (= perfil genético) 

• El valor del LR nos permite comparar la probabilidad de una 

determinada observación (perfil genético) bajo dos hipótesis 

mutuamente excluyentes. 



• El valor del LR no permite establecer la probabilidad con la que 

un determinado individuo ha contribuido o es el donante del perfil 

procedente de una cierta evidencia. 

 

 

Mucho menos, el LR permite establecer 

si un individuo es o no culpable de un 

determinado hecho delictivo. 
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Predicados verbales No calculan el valor LR Expresan correctamente No expresan
correctamente

Nº de labs

12/26 (46 %) 

14/26 (54 %) 

Expresión del valor LR 

• Alto número de laboratorios no expresan correctamente el valor del LR 



1.000.000 Extremely strong

100.000 Very strong

10.000 Strong

1000 Moderately strong

100 Moderate

10 Limited

1 Inconclusive

Verbal scale by: John Buckleton, Christopher M. Triggs 

and Simon J. Walsh Forensic DNA evidence 

interpretation CRC Press 2005 

Expresión del valor LR 



Expresión del valor LR 
Algunos ejemplos –INCORRECTOS-  



Expresión del valor LR 
-Algunos ejemplos CORRECTOS-  



Conclusiones 

• Mayor participación que en ejercicios anteriores (33 labs) (EDICIONES 

ANTERIORES: 32, 24 y 17 labs). 

• Criterios para interpretar perfiles mezclas validados o en proceso de 

validación en el 63 % de los labs. (EDICIONES ANTERIORES: 15.6, 12.5 

and 23.5 %).  

• Alta dispersión en el planteamiento de las hipótesis (mayoritaria S1+S2/2U) 

(60%) 

• La mayor parte de errores /discrepancias respecto al perfil esperado se 

concentran en posiciones stutter (67 %). 

• Gran consenso en el cálculo del valor LR (por hipótesis). 

• Empleo variado de programas y herramientas para el cálculo del LR. 



Conclusiones 

•Explicación del valor LR no correcto (54 %). 

DEBEMOS HACER UN ESFUERZO PARA UNA 

TRASMISIÓN CORRECTA DEL SIGNIFICADO. 
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¿Valoración  del LR considerando la participación conjunta los 

dos sospechosos  o  valoración separada de cada uno de los 

sospechosos? 



Diapositiva cedida por Ate Kloosterman  (Neederland Forensic Institute) 



Diapositiva cedida por Ate Kloosterman  (Neederland Forensic Institute) 

Locus Genotyperingen

D3S1358 15 16 17 19

VWA 16 17 20

D16S539 11 12

D2S1338 19 20 21

D8S1179 14 15 16
D21S11 28 29 30 32.2

D18S51 12 13 14

D19S433 12 13 15
THO 7 8 9.3

FGA 18 19 23 24



Diapositiva cedida por Ate Kloosterman  (Neederland Forensic Institute) 



Diapositiva cedida por Ate Kloosterman  (Neederland Forensic Institute) 



Diapositiva cedida por Ate Kloosterman  (Neederland Forensic Institute) 


