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Nivel BAsico

Modulo de Parentesco:

MT1: sangre de mujer

M2: saliva de vardn

M3: saliva de vardn

Modulo Forense:

M4: mezcla 2:1 v/v saliva del
varon M2 y semen (diluido 4 en
TE)




Nivel BASICO

140 —///

121 120 121

120 i

u N° Laboratorios

® N° Marcadores
100

80

40 55 55 55

40

20

M1 M2 M3

Un Laboratorio no presenta resultados para M2 (301270)




60

50

40

30

20

10

Nivel BASICO

B Marcadores que no llegan a
ser analizados por 10
Laboratorios

B Marcadores analizados por al
menos 10 Laboratorios y con
concordancia de al menos 70
% en los resultados

M1 M2 M3

M4

25

20
15 A
10 -

Marcadores Marcadores no
evaluados evaluados




CONSENSUADOS EN M1, M2, M3

D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358

THO1 D13S1317 D16S539 D2S1338 D19S433

Vwa TPOX D18S51 D5S818 FGA

Penta D Penta E D10S1248 D22S1945 D2S441

D1S1656 D12S391 SE33-ACBP2 D6S1043 F13A01

AMELOGENINA F13B LPL Penta C FES-FPS
D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358
THO1 D13S1317 D16S539 D2S1338 D19S433

EVALUADOS M4 Vwa TPOX D18S51 D5S818 FGA

N Penta D Penta E D10S1248 D22S1945 D2S441

D1S1656 D12S391 SE33-ACBP2 AMELOGENINA

NO CONSENSUADOS Y NO EVALUADOS

/0 I\ A

CD4 D10S1237 D18S535 D1S1171 D8S639
= D9S1118 D14S1434 D19S5253 D1S1677 D1S533

D20S482 D3S1744 D3S3053 D4S2364 D6S474

D8S1132 D9S304 DHFRP2 D1751293 D251360

D1GATA113 D4S2366 D2S1776 D7S51517 P-53




Nivel BASICO PARENTESCO: M1, M2, M3

100

95

90

85

80

B M1
B M2
= M3




Evaluacion de no
coincidencias

M1, M2y M3
Errores de | Pérdida
Errores de |asignacion| alélica Error de
formato alélica |(Drop out) [Transcripcion
M1 7 1
M2 9 3 2
M3 6 3 2
Total 22 7 2 2
Errores de formato: | l
> Separar los alelos en heterocigotos con distinto simbolo al indicado: “-" (Ej. XY; 12,14)

» Escribir doble los alelos en los homocigotos (eg]. X-X; 29-29)

Discrepancias por Laboratorio (sin errores de formato)

’ Precinto M1 M2 M3
303277 1 1
303281 2 1
303299 1
303302 1
303323 1
303244 1
303301 1
301245 1




MT, M2y M3

M Errores de asignacion alélica

M Pérdida alélica (Drop out)

i Error de Transcripcion




Errores de asignacion alélica
303277
BLUE: LPL / F13B / FESFPS/ F13A01
M1, M2, M3 Consenso:
T - ”'-L‘.n,"n - —
43, I.tl_;?‘!_:-iAﬂW &1 3 J 5 15 ﬁ M1: 5_16
o 3 A — A =
_— - " &4
Al h é 14 | M35 |
PG ChE] G]E] & 8]
s Panels v1 \ | i
[ D18S51 |
’ 2'(5 3?5
303281 M2 '

Consenso: 12-14

1 1
al 2/14.2




Errores de asignacion alélica

303302
130 180 210 240 210

DISIESH D6S1043 D

5% I
" o
T,

tA21 PROMEGA Hm| 15:¢

Consenso M2: 15-15.3 12-17




303299

M2

Discrepancia por pérdida alélica

M2GHEPKS_ 013 GO07.fsa

>
/7 _INY2GHEP2015

[FiTHer

CEVWACSTE T T pDZiSl | DT S8 'f ‘PSSBIB.  {N . TPOX i

180

\ ., o0

40001

=

..A.

- Consenso: 11-12

A A A

a1 9.3]

oy,
al 6

i

!a] 29|

- Y A
e BN i i
fal. 1.9WI als)

M2GHEPKS 013 GOV.fsa

[M2GHEP2015

[(D8s1179 | 0125381 [D16s433 7 5 77

TTEGATT ]

180

420 , 540

4800+
3200+

1600+

[al 14]

[a122]

ri Jun 05,2015 08:04AM, COT

Printed by: gmid




Nivel BASICO FORENSE: M4

100

95 -

90 II"

85 I II I
.\'\

I m M4

T —————————

OLSPN IR

Q '\ N ‘f) \ N
S P '\"W a7 \rb 4\9 ° ‘b%%% 0 \O%\Q% e ngq’
0%000 \"-’o o”o\ ONESTIENC NS N RIS N
) QO &




Evaluacion de no

M4 coincidencias
Discrepancias
M4 por Laboratorio
Errores de formato 41 (2 lab.) Precinto M4
303323 4
Errores de asignacion alélica 0 301244 6
Pérdida alélica (Drop out) 26 Sl L
301265 8
"Ganancia" alélica ("Drop in") 7 303253 1
Errdnea asignacion en posicion "stutter" 13 SUP 3
Bqj tidad/calidad ADN 303260 !
aja cantidad/calida -
Posible contaminacién S el 303264 1
Varios electroferogramas - 12 (2 lab.) 303269 5
¢Genotipo Consenso? ) 303272 3 |
Total 107 303280 1 >
303284 9
Total discrepancias (sin errores de formato) 66 303285 2
303295 2
303300 [
L~
303303 1
. Errores de formato: solo 2 laboratorios: 303313 8
] . 303319 3
> Interpretan errdneamente lo que debe escribirse en 303333 1
la columna “alelos totales detectados” (e]. 2 en lugar Total 66

de 9-13)




M4

M Pérdida alélica (Drop out)

M "Ganancia" alélica ("Drop in")
™ Erronea asignacion de "stutter"
M Baja cantidad/calidad de ADN

M Genotipo por "consenso"?




sHay relacion entre “drop out” y realizacion o no de lisis
diferencial?

no hacen diferencial == . laboratorios (22

marcadores) observa “drop out

=~ . hacen diferencial = == . laboratorios (4 marcadores
observa “drop out”




Discrepancia por pérdida alélica

301261

Valor correcto:

15-15.3-16-18.3 Al
15
M4 |30
303323 '“;.J“
|
1)
11-3.3?
183
1417




Discrepancias: “drop in”,

asignacion de “stutter”
M4 301244 g
CeIs 2a&ue I35 nv.v4
t-h:té
T %—5!2:)
Elii 3] ECES Y EERENE
S ==l HEE i5]
— e e
%.3? 31 2 315630 16
I S 3
D3S1358 THO1
Valor
correcto: ;: 14-15-18 6-8-9.3 303300

MUESIRA 4 -BLUE

S/
&> &




301244 asignacién de “stutter”

Discrepancias: “drop in”,

TN

—E00 '
~ 300
—200

—yE Y

241 22|

e L’

vWA

FGA
21-23

303300

A




Baja cantidad y/o calidad del

° ] [ I 4
303313 M4 ADN - ¢contaminacion?
13_GUdf5a I:.u'inssls |mna_mm_m, | |. 1 H
[AMEL ] [DISLIEE ] DISIE: JpzsEL
20 a0 100 110 120 130 140 150 180 170 120 130 200 20 20 zz0 24n 250
" ; ; : ; ;
1200
1000
00
B0
400
200- . ? ?
|- J." .. N ﬁ 'll'-fl'- . . J'?. o A .. i I 5 W N l
al 20 al ¥ 4l 17 £ al 12 41 10
ar 2019 far 215 4T 663 428 ar 317 ar 775
it 283 [t T4 ht 67 31 bt 92 bt 67
=z 83 81|z 8954 =5 131.15|35.30 =z 169 68 sz 216,75
Valor correcto: D3S1358: 14-15-18 D1S1656: 15-15.3-16-18.3 D2S441:10-11-15
3_Glifsa Ims'naals |M1’_m_mﬁm_m_ | | [ # I.
[D16353% JDIgSET. | D251
o a0 a0 100 110 120 130 140 150 180 170 140 140 200 210 220
1400 i | f T :
1200
41000
200
EO0D
400
1 ? ?
200

al 9 10 al 14 15 1]
ar 1030 | 1070 ar 863 557 53
86 98 bt 86 54 e
sz 08425 102 50 so 15036163 44167 .51

Valor correcto: D16S539:12-13 D18S51: 12-14-15-16




303319 Genotipo consenso entre varios

[+ IR C WA L
> . .
B - — .

THO1

Resultado Valor M 4

o Transcribe
individual PCR correcto

6-8-9.3
6-9.3
6-8-9.3
6-9.3
6-8-9.3
6-8-9.3 N
6-8-9.3
6-8-9.3

6-8-9.3 6-8-9.3

vWA

Resultado . Valor
Lo Transcribe
individual PCR correcto

14
14
14
14

14

14



303319 Genotipo consenso entre varios
PCRs?
(R L Ll 1 S

AN pogh
r e t—__—'—_;":z'-'?‘m_——-—.-.ﬂ
1 . =
LR |11 n M4
1":" e 'I"itf'h'?l“" ‘
1T i » >l
r.—_-.—.z;:'!’u!u- ———ay’ = - —
T
' )
—— 'A,” S ——— e g
| Wl | L
‘O =
[ Sessessssesssmmenen = 3 L 7 ol B e = SEmaa—
I VB r—— [ TH T}
. y . ' { |
| | [Ir‘& | |
i .
| 1 | A& U S
| wan
R CSF1PO
i - : i Resultado Transcribe Valor
— e — yom individual PCR correcto
| | 10
o ‘ A 10-11-12
| 10-11
' 10
'v- -'”;"-'."" vy ' 10-11 10'11'12 10'11
1] - 10-11
| ] | A | 10-11-12
| VO
Al 10




(7))
@)
-
©
>
)
L S
ey
c
)
@)
7))
c
)
7))
c
@)
@
o
Q.
o
@)
c
()]
O

M4

i | )|
[122] |1ss]

303319

sy

J
(o]

=
s
A
B =
<«
~ -
L

-
1
a7

_Pomia £

ars

425

[10]

l1%]

&)

L)
1
a7t

axs

enta E

JTS

Valor
correcto

Transcribe

5-12-18

Resultado
individual PCR

5-12
5-12-18
5-12-15
5-12-15

|||||

[+es]

[ 48

| |
12| 16|

| e ]




303269 MA4
A -O-Rf e B4 ML
| pesiass D351358 ,_H.] |

540 Transcribe: 14-18
Je1
180 l ! Valor correcto: 14-15-18
14 |18
14 18 . |]5_

D18S§51 NGMSElect panel v2X W




Contribuyentes a M4

N°® minimo de conftribuyentes (respuesta correcta 2)

N° Laboratorios responden
correctamente

N° Laboratorios que

i .
responden 74 71 (95.95 %)

N° Laboratorios que
presentan resultados en AR 69 (97,18 %)
marcadores autosémicos

Contribuyentes a M4 (respuesta correcta M2)

N° Laboratorios responden
correctamente

N° Laboratorios que

T A
responden 74 70 (94,59 %)

N° Laboratorios que
presentan resultados en 711 68 (95,77 %)
marcadores autosomicos

/




Nivel Avanzado

Modulo Forense:

Mé: 20 ul de la mezcla: sangre del
varon M3, saliva vardon (M5 del
ejercicio 2013) y sangre mujer 5:10:1
(v/v) —los hombres eran padre e hijo.

M7: 20 ul saliva de mujer en trozo de
leotardo

M8: 50 ul de semen vardn
vasectomizado sobre trozo de sabana




Nivel AVANZADO

60 -/

O

50 9 49

50 A

40 - 35 35

eis) = N° Laboratorios
30 -

® N° Marcadores
20 A

10

Mé M7 M8

No presenta resultados para M7
303265
No presenta resultados para M8
303305




50
45

Nivel AVANZADO

B Marcadores que no llegan a
ser analizados por 5
Laboratorios

= Marcadores analizados por al
menos 5 Laboratorios y con
concordancia de al menos 70
% en los resultados

Mé

M7 M8




CONSENSUADOS EN M6 M7 y M8

D8S1179 D21511 D7S820 CSF1PO
THO1 D13S1317 D16S539 D251338
Vwa TPOX D18S51 D5S818
Penta D Penta E D10S1248 D2251945
D1S1656 D12S391 SE33-ACBP2 D651043
F13A01 F13B LPL Penta C

no consensuados para M8

NO CONSENSUADOS

D14S1434 D1S1677 D205S482 D3S3053

D3S1358
D195433
FGA
D25441
AMELOGENINA
FES-FPS

D452364




Nivel AVANZADO: M6, M7, M8

100

95

90

85

80

1I

= Mé
u M7
= M8




Evaluacion de no

coincidencias
M6, M7 y M3 . .
Discrepancias
Mé M7 M8 por Laboratorio
Errores de formato 23 (1lab.) 24 (1lab.) 23(1lab.)
. . s - Precinto Mé M7 M8
Errores de asignacion alélica 0 0 1 — " o
Pérdida alélica (Drop out) 3 1 1
" . " 7 ge " o _qy 303255
Ganancia" alélica ("Drop in") 1 0 0
303260 1
Errdnea asignacion en posicion
"stutter" 10 1 0 SOS20~ !
Error de Transcripcion 1 0 1 S0928= !
303319 1
Baja cantidad/calidad de ADN 301243 1 1
- Posible contaminacién 20 (2 lab.) 0 13 (1 lab.)
301249 1 1
Error de Nomenclatura 5(11lab.) 0 1
Ausencia de ADN 0  15(1lab) 0 S0V L L
303265 [ 2
No se pudo determinar causa
del error (sin electroferograma) 1 0 0 SO L
Total 64 41 40 303279 2
d ( 303305 1
Total discrepancias (sin errores
de formato) 41 17 17 303311 1L
303320 1
303328 1
Errores de formato: solo 1 laboratorio: 303334 1
> Interpreta erroneamente o que debe escribirse en la 303336 -

columna “alelos totales detectados” (e). 3 en lugar de 11-
13-14)




M6, M7y M8

“ ’ M Errores de asignacion alélica
m Pérdida alélica (Drop out)

® "Ganancia" alélica ("Drop in")

B Errdnea asignacion de "stutter"

M Error de Transcripcion

M Baja cantidad/calidad de ADN
" Error de Nomenclatura

m Ausencia de ADN

" Sin causa del error




Nivel Avanzado

Mé: 20 ul de la mezcla (v/v):

- 5sangre del varon M3

- 10 saliva vardon (M5 del ejercicio
2013)

- 1 sangre mujer

Los hombres eran padre e hijo.



D2251045 M6

303273 (301243, 303260, 303279, 303320, 303323, 303328)

=

70

15000+

10000+ Kit NGM: Locus D22S1045

5000+

T+ % Stutter 16 18
0 (18844) (4847)
-3nt 18,05 875
2313
+3nt 7,63 1438




Baja cantidad y/o calidad del

ADN - é{contaminacion?
303311 Mé -
M TNGMSEiecf panel vBstal 1
) [Cossiive [ oaisti ] | D18851 ] .
70 y 140 ‘ 210 260 3%
m; 2l ?
o P—
X 10
905 |
”74 / 30. ‘
"
|Y 11
738 485
104.77) [134.32)
13
162
142.66
i1 rr
14 : 15
364 230
| 146.77 12.95 293.10
e — 7 I Y
15 1332 16 /|
1 lﬂ)l |
50.95 221.17 97.05|

Consenso: D8S1179: 11-13-14 D21S11:28-29-30-33.2 D18551:12-13-14-15-19




301249

i
k)

o)
2623 |

13703
[l

(1589 |

e

18- 18.3 -20-21-22
Consenso D12S391

Discrepancia por pérdida alélica

Mé
303259
&0 o am _
_i LS

14 43
140.4K 408 04
i Hih

17 ‘

1 ET

1225

14 -17 - 27.2 - 28.2
Consenso SE33_ACTBP2




303259

|07-M6-C1_GO3.hid _07-M6-C1
looomiesan. |
70 ) 140 210 . 280 350 420
3400:~ , ‘ Il .
o.. A‘ | | f LU ‘I IR ‘Al
10 5 12 14 282
82.51 145.53| |185.54 349.68 408.04
6764 1457 | [5332 746 286
T I L
1 16 14 17
86.71 14948 [193.49 361.87
3315 1291 2127 1225
14 17 s
98.95 153.44|  |197.48
3634 3545 1065
18 16
157.53]  [201.34 256.92
6262 1522 1166
=
22
260.76
516




303265

LOCUS: D6S474
fue transcripto en el
locus D6S1043

15547
42.78
i
8423
LR
14
3193
50

CONSENSO

Error de transcripcion,
Kit de desarrollo propio

| DidEa |
5 184
ol
5 ! b
13
in4

3,50
1]

iq

4057

IIHI_H
I3
3550
Il

CONSENSO

CONSENSO




Nivel Avanzado

M7:. 20 ul saliva de mujer en trozo de
leotardo




301249

Discrepancias M7

Discrepancia por pérdida alélica

T T

Consenso SE33 ACTBP2: 14 - 34




Discrepancia por pérdida alélica

303259

400

.
+

- 18.94

423.81
1653

Consenso Penta D: 13- 14

Discrepancias M7

|M7-C1_GO3 hid [ M7-C1
B s e B YT e = sy )
80 160 240 320
9000 |
6000 i it
3000 | Tl ‘
| 1N i i
Sl Al A [U AR LY L) "
15 6 29 12 5
121.74| 159.89 218.45 299.88 3
7683 10769 3518 3967 | 2|
18 9.3 30.2 16
134.09 174.73 224.43 315.44
6036 9397 3444 4684
[M7-C1_GO3.hid _ Tmz-C1
[[TDssBi8™| [Dfasai7]] [D7Se20 (MDIESE80 ] [LCsFIRoL | [l
80 160 240 320
5100 | | ‘ [
3400 | i [
"1 | I JJ& L LL
ol 1A AAN AL .‘.‘ JVEINLISESY ARV NRESY,| LAV YN
12 8 9 9 o
131.61 174.30 222.74 276.52 ‘333.20
4-5-!‘51 6711 1875 . 3755 3576I 4
14 11 13 1
139.79 230.81 29233 337.20
5632 3471 3747 1482
C1_GO3.hi M7-C1
E )  ([EGESTzo| e
80 160 240 320
12000} ’ ‘ ‘ ‘
8000 [
4000 it ‘ { A ‘x‘
o AA A Al Tl | & | 4 Al
X 15 8 8 21
103.34 141.99 205.51 269.20 339.95
14000 4952 A 4192 7881 2507
17 13 11 26
150.01 22545 281.19 360.1
6373 3812 5905 1522




Discrepancias M7

303336

| Sorapis Home ey W
L ossurs | pgwsn || pesae | gseen |
" I . EE— . L =
Frel
1837
L]
L]
L comees | L ThG (| GMIEMT || oaeen | | mamime
a1 L] awm =a e b
Frei]
11X
L]
L]
[WTEMEIEE Kheoifier Pl Barel o1l | | | | |
[ omesamy ([ wawe 0 [ Teom ([ 000 owms |
L] =0 ELi] b | o E -
Fre
16¥1
(5]
(WTE45FF  genier Phs Pares wix || | | || 2 | [ .
L CCossew ] Y -
(1] i) FL] b | i )y
F Laad
1831
(]




Nivel Avanzad

M8: 50 ul de semen vardn
vasectomizado sobre trozo
de sabana

sCudntos Laboratorios realizan Lisis Diferencial y que informang i

. No completan la columna “2° Fraccion”

. . tanscriben mismo

’ reswdo que columna
Alelos Totales /
completan la columna
“2° Fraccion” = . 1 dice “No detectado”
- 1 perfil parcial, con
alelos “extras”




Baja cantidad y/o calidad del
ADN - contaminacion

303323

Consenso: D3S1358: Vwa:
15-18 14-16
/ N\

1\

1 f
12 | 18330

onsenso: D8S1179:11-13 D18S51: 12-14




Error de asignacion alélica,
Kit de desarrollo propio

303265 Mé
Di0ST248 | [D2251045] B
50 1 =0 .
arot 360
'-'.I" ]
13 1
738 TI&
99,62: 85.73
16 16
455 433
111,11 101.32

CONSENSO:10-11.3 CONSENSO CONSENSO




N2 minimo de
contribuyentes a M6

N2 minimo de
contribuyentes a M7

N2 minimo de
contribuyentes a M8

Consenso 3 1 1
N° Laboratorios 50 48 50
que responden
N° Laboratorios en
50 (100 %) 48 (100 %) 47 (94 %)

consenso

50 -
45 - MS:

40 -

35 - - 303323 (3): Laboratorio con

30 - “contaminacion”

25 -

20 - - 303305 (2): No informa marcadores

15 - autosémicos, hace mitocondrial

10 -

5 - - 303255 (2): Laboratorio en consenso en
0 - “Alelos totales”, pero en 2° fraccidn ve

N° minimo de N° minimo de N° minimo de
contribuyentes a  contribuyentesa  confribuyentes a
Mé M7 M8

una mezclalll

= N° Laboratorios que responden

E N° Laboratorios en consenso




M6, M7, M8

100 % consenso en las tres muestras:

- A Mé contribuye solo M3

- A M7 y M8 no contribuyen ni M1, ni M2 ni M3 I

MUCHAS GRACIAS!!




