RESÚMEN DE LOS RESULTADOS DEL DESAFÍO TEÓRICO FORENSE AVANZADO

En el desafío participaron 44 Laboratorios. Todos  describieron los resultados y realizaron el análisis de los perfiles. Los porcentajes de participación fueron menores para el resto de los ítems (Resultado descripto en la dispositiva 3). 
ANÁLISIS DE LOS PERFILES
Con relación al análisis de los perfiles, se formaron diferentes subgrupos de resultados, dada las diferentes inferencias realizadas a partir de los perfiles y el desbalance observado. 
Para el genotipo mayoritario, los perfiles asignados fueron coincidentes para todos los laboratorios con la excepción de los siguientes marcadores:
D19S433 : 3 Laboratorios consideraron que no era posible inferir el genotipo y un Laboratorio asigna el genotipo 14

D13S317 : 3 Laboratorios consideraron que no era posible inferir el genotipo 

D2S1338 : Para un genotipo de consenso de 19-22, dos laboratorios informan 19 o 19-22, uno 19 y otro 19 o 22 o 19-22

TPOX: Un laboratorio informa el genotipo 11

Con relación al componente minoritario, la mayoría de los Laboratorios (82%) optó por considerar el desbalance, descartando aquellos genotipos que no se ajustaban a criterio. Sin embargo los criterios no fueron coincidentes. Para algunos marcadores se alcanzó consenso, pero en otros los criterios estuvieron muy divididos (ver Tabla 1). 
Un 33% de los laboratorios que infirieron el genotipo minoritario por desbalance, realizaron la deconvolución usando herramienta informática. El sistema más usado fue el MasterMix. Aún usando la misma herramienta informática los perfiles asignados fueron diferente.

Tabla 1: Valores de consenso observados para el genotipo minoritario y para los LR calculados dentro de cada grupo

	Marcador
	Perfil 
	Laboratorios que informan el perfil
	Consenso
	Laboratorios que informan LR
	Valores de consenso
	Laboratorios que informan ese valor
	Consenso

	D8S1179
	11, 15
	44
	100,00%
	27
	5,6624E+00
	19
	70,37%

	D21S11
	30, 31
	28
	63,64%
	22
	5,2679E+00
	16
	72,73%

	D7S820
	10 ó 10-11
	20
	45,45%
	12
	1,7864E+00
	4
	33,33%

	 
	10-11
	20
	45,45%
	15
	1,2728E+00
	13
	86,67%

	CSF1PO
	10
	17
	38,64%
	6
	3,9779E+00
	4
	66,67%

	
	10-12 o 10-15
	7
	15,91%
	7
	1,9889E+00
	5
	71,43%

	 
	10 o 10-12 o 10-15
	13
	29,55%
	9
	2,5618E+00
	3
	33,33%

	D3S1358
	15-18
	21
	47,73%
	16
	6,9973E+00
	15
	93,75%

	 
	15-18 ó 18
	20
	45,45%
	11
	4,9818E+00
	4
	36,36%

	THO1
	6-9.3
	28
	63,64%
	18
	1,8150E+00
	16
	88,89%

	D13S317
	9-12
	16
	36,36%
	6
	4,0213E+01
	4
	66,67%

	 
	9-12 ó 12
	10
	22,73%
	7
	6,7836E+01
	5
	71,43%

	D16S539
	11-13
	27
	61,36%
	17
	3,1694E-01
	13
	76,47%

	D2S1338
	19
	24
	54,55%
	15
	2,2543E+00
	12
	80,00%

	
	19 ó 19-22
	8
	18,18%
	4
	1,9621E+00
	3
	75,00%

	 
	19 ó 19-22 ó 22
	9
	20,45%
	7
	1,9156E+00
	3
	42,86%

	D19S433
	13 ó 13-14
	9
	20,45%
	6
	5,1318E+01
	5
	83,33%

	 
	13-14
	22
	50,00%
	11
	4,0397E+01
	7
	63,64%

	VWA
	17-19
	32
	72,73%
	20
	7,5000E-01
	17
	85,00%

	TPOX
	10-11
	14
	31,82%
	6
	6,8306E-01
	4
	66,67%

	
	8-11 ó 10-11
	11
	25,00%
	9
	2,1649E-01
	7
	77,78%

	 
	8-11 ó 10-11 ó 11
	10
	22,73%
	8
	1,7167E-01
	4
	50,00%

	D18S51
	12-14
	29
	65,91%
	18
	3,7358E-01
	16
	88,89%

	D5S818
	9 ó 9-11
	22
	50,00%
	12
	1,2279E+01
	6
	50,00%

	 
	9-11
	19
	43,18%
	15
	1,1911E+01
	13
	86,67%

	FGA
	19-24
	44
	100,00%
	27
	3,9656E+01
	18
	66,67%


El caso presentado corresponde a una muestra obtenida de una mancha. En el caso real, se optó por procesar otro sector de la mancha y se obtuvo un perfil mezcla desbalanceado en el que el perfil de la femenino aparecía como componente mayoritario (diapositivas 12 a 15). Como se puede ver, no siempre el desbalance permite inferir el genotipo correcto. Un ejemplo claro es el de los marcadores TPOX, el CSF1PO y el D3, que fueron los que más discrepancia tuvieron con relación a la asignación de los genotipos (ver tabla). Se formaron dos o tres grupos con relación a la asignación de genotipos, con valores de consenso comparables. 
CÁLCULOS

Del total de los laboratorios participantes 11 optaron por realizar el cálculo sobre la base de  la probabilidad de la mezcla (1/PI). Para este cálculo se asigna un valor 1 al numerador, por lo tanto asumiendo que se conoce el genotipo de los dos contribuyentes. Sin embargo, todos estos laboratorios optaron por la opción 1 o la opción 2 para calcular el valor del LR, con lo que el cálculo realizado no se ajusta al planteo formulado para realizar este cálculo. Los valores para el LR total variaron entre 2.3x1018 y 1,0x1034, rango marcado por las diferencias en los genotipos inferidos para el componente minoritario. 
El resto de los laboratorios que realizó el cálculo, se ajustó al planteo del LR por el que optaron en el punto 5.5 del desafío.
En el caso planteado, bajo la hipótesis 1 se explican los genotipos observados teniendo en cuenta los vínculos alegados para los genotipos de referencia, asumiendo que las víctimas no se encuentran relacionadas genéticamente entre sí. De manera que el LR para la mezcla se puede plantear como el producto del LR para el componente minoritario y el LR para el componente mayoritario. (Los genotipos del Hermano y de la madre alegada no se encuentran condicionados por la hipótesis por lo que se simplifican)
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Para realizar el cálculo del LR para el componente mayoritario, aproximadamente el 33% de los Laboratorios usan el programa familias y el el 23% el programa Genética Forense Final, el resto realiza el cálculo manual. Esto, teniendo en cuenta que el genotipo mayoritario podía inferirse como genotipo único.
Para calcular el LR del componente minoritario, casi el 80% opta por el cálculo manual. El resto opta por utilizar o bien el programa familias o bien el GFF. En este caso, la problemática surge cuando los laboratorios infieren más de un genotipo probable  para el componente minoritario. En estos casos, bajo la hipótesis 1:
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Donde la sumatoria considera todos los genotipos inferidos, explicados considerando que el genotipo  minoritario corresponde a una hija de la madre alegada.

Para la hipótesis 2
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Puesto que bajo la hipóteis 2 el genotipo del componente minoritario no está condicionado al genotipo de la madre alegada (individuo no relacionado con la madre de la víctima femenina, tomado al azar de la población general), por lo que la sumatoria considera la frecuencia de todos los genotipos inferidos para el componente minoritario 

Los Laboratorios que optaron por usar las herramientas informáticas (GFF o Familias) que informaron los valores de consenso para el grupo (condicionado por el genotipo minoritario inferido), realizaron los cálculos por separado para cada uno de los genotipos probables y realizaron la sumatoria para los valores de x (en el numerador) y la sumatoria para los valores de y (en el denominador) obtenidos con la herramienta informática en cada una de las opciones.
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Del grupo de laboratorios que calculan el LR, deconvolucionando la mezcla cuatro informan un mismo valor

	Precinto
	Marcador
	Perfil A
	Perfil B
	LR

	301248
	D8S1179
	11-15
	12-13
	5,6624E+00

	303282
	D8S1179
	11-15
	12-13
	5,6624E+00

	303328
	D8S1179
	11-15
	12-13
	5,6624E+00

	303333
	D8S1179
	11-15
	12-13
	5,6624E+00

	301248
	D21S11
	30-31
	30-32.2
	5,2679E+00

	303282
	D21S11
	30-31
	30-32.2
	5,2679E+00

	303328
	D21S11
	30-31
	30-32.2
	5,2679E+00

	303333
	D21S11
	30-31
	30-32.2
	5,2679E+00

	301248
	D7S820
	10-11
	11
	1,2728E+00

	303282
	D7S820
	10-11
	11
	1,2728E+00

	303328
	D7S820
	10-11
	11
	1,2728E+00

	303333
	D7S820
	10-11
	11
	1,2728E+00

	301248
	CSF1PO
	10-12 o 10-15
	12-15
	1,9889E+00

	303282
	CSF1PO
	10-12 o 10-15
	12-15
	1,9889E+00

	303328
	CSF1PO
	10-12 o 10-15
	12-15
	1,9889E+00

	303333*
	CSF1PO
	10
	12-15
	1,9890E+00

	301248
	D3S1358
	15-18
	15
	6,9973E+00

	303282
	D3S1358
	15-18
	15
	6,9973E+00

	303328
	D3S1358
	15-18
	15
	6,9973E+00

	303333
	D3S1358
	15-18
	15
	6,9973E+00

	301248
	TH01
	6-9.3
	7-9.3
	1,8150E+00

	303282
	TH01
	6-9.3
	7-9.3
	1,8150E+00

	303328
	TH01
	6-9.3
	7-9.3
	1,8150E+00

	303333
	TH01
	6-9.3
	7-9.3
	1,8150E+00

	301248
	D13S317
	9-12 ó 12
	9-10
	6,7836E+01

	303282
	D13S317
	9-12 ó 12
	9-10
	6,7836E+01

	303328
	D13S317
	9-12 ó 12
	9-10
	6,7836E+01

	303333
	D13S317
	9-12
	10-12
	6,7836E+01

	301248
	D16S539
	11-13
	9-11
	3,1694E-01

	303282
	D16S539
	11-13
	9-11
	3,1694E-01

	303328
	D16S539
	11-13
	9-11
	3,1694E-01

	303333
	D16S539
	11-13
	19-22
	3,1694E-01

	301248
	D2S1338
	19
	19-22
	2,2543E+00

	303282
	D2S1338
	19
	19-22
	2,2543E+00

	303328
	D2S1338
	19
	19-22
	2,2543E+00

	303333
	D2S1338
	19
	19-22
	2,2543E+00

	301248
	D19S433
	13 ó 13-14
	13.2-14
	5,1318E+01

	303282
	D19S433
	13 ó 13-14
	13.2-14
	5,1318E+01

	303328
	D19S433
	13 ó 13-14
	13.2-14
	5,1318E+01

	303333*
	D19S433
	13-14
	13.2-14
	5,1318E+01

	301248
	VWA
	17-19
	14-17
	7,5000E-01

	303282
	VWA
	17-19
	14-17
	7,5000E-01

	303328
	VWA
	17-19
	14-17
	7,5000E-01

	303333
	VWA
	17-19
	14-17
	7,5000E-01

	301248
	TPOX
	8-11 ó 10-11
	8-10
	2,1649E-01

	303282
	TPOX
	8-11 ó 10-11
	8-10
	2,1649E-01

	303328
	TPOX
	8-11 ó 10-11
	8-10
	2,1649E-01

	303333*
	TPOX
	10-11
	8-10
	2,1649E-01

	301248
	D18S51
	12-14
	12-17
	3,7358E-01

	303282
	D18S51
	12-14
	12-17
	3,7358E-01

	303328
	D18S51
	12-14
	12-17
	3,7358E-01

	303333
	D18S51
	12-14
	14-17
	3,7358E-01

	301248
	D5S818
	9-11
	11
	1,1911E+01

	303282
	D5S818
	9-11
	11
	1,1911E+01

	303328
	D5S818
	9-11
	11
	1,1911E+01

	303333
	D5S818
	9-11
	11
	1,1911E+01

	301248
	FGA
	19-24
	26
	3,9656E+01

	303282
	FGA
	19-24
	26
	3,9656E+01

	303328
	FGA
	19-24
	26
	3,9656E+01

	303333
	FGA
	19-24
	26
	3,9656E+01

	301248
	TOTAL
	
	
	6,8339E+07

	303282
	TOTAL
	
	
	6,8339E+07

	303328
	TOTAL
	
	
	6,8339E+07

	303333
	TOTAL
	
	
	6,8339E+07


El laboratorio marcado según los cálculos presentados considera las mismas combinaciones que los otros Laboratorios para calcular el LR, de modo que los genotipos tenidos en cuenta en los cálculos son coincidentes para los cuatro laboratorios.
Dos Laboratorios que no deconvolucionaron la mezcla, informan el mismo LR.
	Precinto
	Marcador
	Perfil A
	Perfil B
	LR

	301242
	D8S1179
	11-15
	12-13
	5,4418E+00

	303321
	D8S1179
	11-15
	12-13
	5,4418E+00

	301242
	D21S11
	30-31 ó 31 ó 31-32.2
	30-32.2
	3,1077E+00

	303321
	D21S11
	30-31 ó 31 ó 31-32.2
	30-32.2
	3,1077E+00

	301242
	D7S820
	10 ó 10-11
	11
	1,6452E+00

	303321
	D7S820
	10 ó 10-11
	11
	1,6452E+00

	301242
	CSF1PO
	10 o 10-12 o 10-15
	12-15
	2,3969E+00

	303321
	CSF1PO
	10 o 10-12 o 10-15
	12-15
	2,3969E+00

	301242
	D3S1358
	15-18 ó 18
	15
	4,8666E+00

	303321
	D3S1358
	15-18 o 18
	15
	4,8666E+00

	301242
	TH01
	6 ó 6-7 ó 6-9.3
	7-9.3
	8,1606E-01

	303321
	TH01
	6 ó 6-7 ó 6-9.3
	7-9.3
	8,1606E-01

	301242
	D13S317
	9-12 ó 10-12 ó 12
	9-10
	1,0400E+02

	303321
	D13S317
	9-12 ó 10-12 ó 12
	9-10
	1,0400E+02

	301242
	D16S539
	9-13 ó 11-13 ó 13
	9-11
	4,8366E-01

	303321
	D16S539
	11-13 o 9-13 o 13
	9-11
	4,8366E-01

	301242
	D2S1338
	19 ó 19-22 ó 22
	19-22
	1,9156E+00

	303321
	D2S1338
	19 ó 19-22 ó 22
	19-22
	1,9156E+00

	301242
	D19S433
	13 ó 13-13.2 ó 13-14
	13.2-14
	4,7540E+01

	303321
	D19S433
	13 ó 13-13.2 ó 13-14
	13.2-14
	4,7540E+01

	301242
	VWA
	14-19 ó 17-19 ó 19
	14-17
	4,5808E-01

	303321
	VWA
	14-19 ó 17-19 ó 19
	14-17
	4,5808E-01

	301242
	TPOX
	8-11 ó 10-11 ó 11
	8-10
	1,7167E-01

	303321
	TPOX
	8-11 ó 10-11 ó 11
	8-10
	1,7167E-01

	301242
	D18S51
	12-14 ó 14 ó 14-17
	12-17
	1,7968E-01

	303321
	D18S51
	12-14 ó 14 ó 14-17
	12-17
	1,7968E-01

	301242
	D5S818
	9 ó 9-11
	11
	1,2090E+01

	303321
	D5S818
	9 ó 9-11
	11
	1,2090E+01

	301242
	FGA
	19-24
	26
	3,9581E+01

	303321
	FGA
	19-24
	26
	3,9581E+01

	301242
	TOTAL
	
	
	8,2027E+06

	303321
	TOTAL
	
	
	8,2027E+06


CÁLCULO DEL LR PARA LOS MARCADORES DEL CROMOSOMA Y
La matoria de los laboratorios utilizan como base de datos de referencia la BD YHRD. Las discrepancias surgen con relación a las poblaciones seleccionadas. Para el haplotipo elegido, las frecuencias son mayores en España y decrecen al tomar BD cada vez mayores, que incluyen a la BD española (Western europe y mundial)
