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Resumen: La investigación, recuperación e identificación de cuerpos relacionados con la desaparición de personas dent ro del marco 
del conflicto armado en Colombia se ha llevado a cabo por parte del Estado: Fiscalía General de la Nación (FGN) , Policía Nacional, 
Departamento Admini strativo de Seguridad (DAS) e lnstimto Nacional de Medicina Legal y Ciencias Forenses (INMLCF) . 

El análisis de ADN correspond e a un a etapa del proceso de ide ntificación cuando ot ros abord ajes - como el dactiloscóp ico, 
odontológico y/o antrop ológico- no han permitid o la identifi cación fehaciente. Este an álisis es de uso sistemático en 
laboratorios forenses a nivel mun dial para comparar la in form ación genética de cadáveres en condición de no identifi cados 
con los posibles famili ares de personas report adas como desaparecidas. 

El presente estudi o revisó la document ación asociada a 154 solicitud es de identifi cación recibidas dur ante 2009 , an alizadas 
po r los peritos del G rup o de Ge nética del INMLCF , sede Bogotá , D. C., logrando contribuir a la identifi cación positiva de 95 
cuerpos que ini cialmente se encontr aba n en con dición de no identifi cados (CNI). 

La mayoría de muestr as del estudi o correspond ieron a cuerpos exhum ados de la región Ca ribe colombian a. En el 80% de las 
solicitud es se realizó cotejo genético entre perfiles genéticos de famili ares y de restos hum anos; en el 20% los perfiles genéticos 
se alm acenaro n en la "Base Nac iona l de Perfiles Ge néticos de Aplicación Judi cial", conoc ida como CO DIS por sus siglas en 
inglés (Co mbined DNA lnd ex System). De las muestr as óseas analizadas, el fémur y la tibia arrojaro n mejores resultados, El 
77% de los cotejos fueron no exclusiones, el 9% result ados negativos o no concluyentes y el 14% exclusiones. 

Palabras clave: ST R, ADN mitoco ndri al (ADN mt), cromosoma-Y, cotejo genético, CODIS . 

Abstract: The investi gation, recovery and identification of bodies related to the di sappearance of persons in the context of 
th e armed confl ict in Colombi a, has been done by th e state: Na tional General Attorney (FGN by its acro nym in Spani sh), 
th e National Police, th e National De partment of Securit y and th e National lnstitut e of Legal Medicine and Forensic Sciences 
(INMLCF by its acro nym in Spani sh). 

DNA analysis is one of th e stages of th e hum an remain s identifi cation when oth er forensic approach es, like dactilosco pic, 
dental and anth ropologica l, do not allowed an irrefut able identifi cation. Thi s analysis is now a systematic too! in many 
forensic labora tories around the world, to compare the genetic in formation of unid entifi ed bodies, with the alleged relatives 
of persons repon ed as di sappeared. 

In this stud y we perfor med the review of paperwo rk related to 154 requests for identifi cation received duri ng 2009 , and 
performed by th e analysts at the laboratory of forensic genetic of the INMLCF -Regional Bogotá achievin g the positive 
identifi cation of 95 bodies wh ich initi ally remained as unid entifi ed bodies (CN I by its acronym in Spani sh) . 

The most of the sampl es srudi ed were of exhum ed bodies at th e Colombian Ca ribbean Region. Far th e 80% of the requests, 
th e DNA match betwee n th e genetic profiles of the fa milies and of th e hum an remains was done; far th e remainin g 20%, the 
genetica l profiles were stored at th e 'National Base of Genetic Pro files for Legal Aplicatti on' known as CODIS (Co mbined 
DNA Ind ex System). Of th e bone sampl es analyzed, the femur and tibia of!-e red bett er result s. The 77% of the comparison s 
were non-exclusions, 9% were negative or non-conclu sives and 14% were exclusions. 

Keywords: ST R's, M itochondri al DNA (mtD NA), Y-Chromosome, CODIS , DNA compa rison 
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INTRODUCCIÓN 

En los últimos 30 años de conflicto armado en 
Colombia, los medíos, causas y actores (Gobierno, 
guerrillas , paramili tares) han venido cambia ndo, 
interactu ando e intensificándose por períodos y zonas 
geográficas . El Go bierno nacional ha establecido 
estrategias para facilitar el proceso de paz - como la 
ley de just icia y paz, Ley 975 de 2005 (1)-, que en su 
marco jurídico permite que los miembros de los grupos 
ilegales se reínserten a la vida civil una vez hayan 
pagado sus condenas y que a través de sus testimonios 
se reconstruyan los hechos y se lleve a cabo el proceso 
de reparación. 

Una de las consecuencias del conflicto es la 
necesidad de identifi cación de las víct imas (2), ya que 
con ello se conocerá parte de la verdad de los hechos, 
lo cual permi tirá sobrellevar el duelo de los familiares 
y avanzar en el proceso de reconci liación nacional que 
fomenta la Ley (1). 

Se estima que a fina les de la década de los 70 
se empezaron a presentar las primeras desapariciones 
forzadas en Co lombia (3) y hasta el 2009 el núm ero de 
desaparecidos registrado en el Sistema de In formación 
Red de Desaparecidos y Cadáveres (Sirdec) era de 
18.4 19 (4). Qu izás a partir de esta última fecha se 
incrementa en el labora torio de genética el número de 
casos de ident ificación de restos hum anos producto de 
las exhum aciones de cadáveres . 

La ident ificación de restos humanos en Colom bia 
hasta hace dos décadas se realizaba con base en 
cotejos antropo lógicos, odontológicos y carac terísticas 
físicas individualizant es. Desde la década de los 80 
la tecno logía del AD ha sido ampliame nte aplicada 
como una herramienta va liosa en los procesos de 
individua lización e ident ificación de cadáveres en 
condición de no ident ificados (5), la cual fue adop tada 
inicialmente en Co lombia por el I MLCF desde 1994 . 

El abordaje de la identificación de un cadáver en 
cond ición de no ident ificado desde el punto de vista 
genético implica considerar varios factores relacionados 
con el t ipo, cantidad , estado de conservación de 
los restos humanos y la disponibilidad de posibles 
familiares para pract icar cotejos (5, 6, 7, 8). 

Se presenta en este artíc ulo un a rev1s1on 
retrospectiva de 154 solicitud es de ident ificación de 
cuerpos por aná lisis genético, que correspondieron 
a casos proc esados durante el 2009 proven ientes 
de Fiscalías de la Unidad de Derechos Hum anos y 
Derecho Int ernaciona l Hum an itario, así como de las 
fiscalías creadas por la Unidad Nacio nal de Fiscalías 
para la Justicia y la Paz, las cuales invest igan los casos 
de desapa rición forzada en Colombia. 

El objet ivo del presente texto es mostrar el 
aporte del G rup o de Gen éti ca Forense del INM LCF, 
Regional Bogotá, durante el pro ceso de ident ificación 

........... 

de cuerpos en condició n de no ident ificados, 
presentand o la ubicación geográfica de la desaparición 
y la exhuma ción, de acuerdo con la información 
allegada por la autoridad ; asimismo , presentar los 
resultados en cuant o a tipo de muestras , marcadores 
genéticos util izados, t ipo de resultado y ta sa de éxito 
en la ob tenc ión de perfiles genéticos. 

Metodología 

Población de estudio: A part ir de la base 
de datos de casos pro cesados durante el 2009, se 
seleccionaro n aquellos que fueron remitidos por las 
Fiscalías de Derechos Hum anos y Justicia y Paz. 
Posteriormente se consu ltó el archivo físico de cada 
uno y se tabuló la informació n de las solicitud es de 
estud io en una hoja de cálculo de Excel, teniendo 
en cuenta las siguientes variables: t ipo de solicitud 
de la autoridad , departamento de exhum ación, 
departamento de desaparición , fechas de exhumación 
y desaparición, t ipo de muestras recibidas , aná lisis 
realizados por t ipo de marcador genético , result ados 
obtenidos y datos identificad ores de la solicitu d 
(número de protoco lo de necrops ia, informe pericial 
antropo lógico , acta de levan tamie nto, autoridad 
solicitant e), entre otros. La información tabu lada 
se revisó para proceder al análisis de los datos. Las 
solicitud es cum plieron con los requisi tos de ad m isión 
en el labora torio: requerimien to por autoridad 
com petent e de cotejo genético o ingreso a COD IS, 
necropsia medícolegal y/o estudios comp lement arios 
(odontológico , antropo lógico forense) y disponibilidad 
de muestras biológicas de posibles familiares en primer 
y/o segund o grado de consanguin idad . 

Muestra: La toma de las muestras óseas fue 
realizada por el grupo de Antropología Forense , 
teniend o como primera opción huesos largos de 
miembros inferiores , según las recomendaciones del 
laboratorio de genética, basadas en la experie ncia 
prevía de análisis para este t ipo de muestras . Una de 
las muestras correspondie nte a restos humanos fue 
sangre impregnada en gasa durante la necrop sia por el 
gru po de Patología Fore nse. 

Las muestras biológicas de referencia de posibles 
familiares correspond ieron a sangre recolectada 
en ta rjetas FTN Classíc Card-Wa thm an y/o frot ís 
de cavidad oral en escobi llones estériles. Estas se 
seleccionaron para análisis de acuerdo con el grado 
de consang uinidad con los desaparecidos. Solo en un 
caso se tomaron restos óseos de los padres fallecidos 
como muestra de referencia. Todas las muestras se 
tomaron con consentimiento informado y documento 
de ident idad de cada fami liar. 

Extracción, amplificación y tipificación de 

ADN: El ADN de las muestras óseas fue extraído 
con solventes orgán icos (fenal-cloroformo) y el de 
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las muestras de referencia tomadas a familiares con 
Chelex lOO'M, de acuerdo con los procedimientos 
estandarizados del laboratorio (9, 1 O). 

La am plificación se realizó por protocolos de 
PC R múltiplex con los kits Identifil er" y Yfiler" de 
Applied Biosystems y Powerplex16" de Promega 
para STR's (Short Tandem Repeats) autosómicos 
y/o de cromosoma Y, utilizando los termocicladores 
GeneAmp PCR Systems 2720 ó 9700 (Applied 
Biosystems).(11, 12, 13) 

El aná lisis de fragmentos de PCR se llevó a cabo 
por electroforesis capilar en los analizadores genéticos 
ABI 3130 y/o ABI3100 (Applied Biosystems). La 
asignación alélica fue realizada con escaleras alélicas 
secuenciadas del kit utilizado y la determinación de los 
alelos mediante el programa Gene Mapper V 3.2 (14). 

Para los casos en los que solo se disponía de 
fami liares por línea materna o no se logró obtener 
amp lificación de STR autosómicos, se realizó aná lisis 
de AD mitocondrial para las regiones hipervariab les 
HVI y HVII en reacciones de PCR separadas (15), 
emp leando los primers L15997, H16401 , L048 , H408 
(17,18). Para la secuenciación se emplearon los primers 

ya descritos y el kit Big Oye Terminator de App lied 
Biosystems (18). 

Los resu ltados obtenidos fueron revisados por 
un par técnico previamente a la emisión del informe. 

Cálculos de probabilidad: Para los casos de 
no exclusión se realizaron cálcu los de probabilidad 
para determinar índice de maternidad (IM ), índice de 
paternidad (IP) o índice de identidad (U) teniendo 
en cuenta las frecuencias génicas de la población 
colombiana e hispanoamericana (19, 20, 21). El 
criterio mínimo establecido por el laboratorio para 
reportar una no exclusión es de 99,999% en los casos 
de IP e IM , y para los casos de LI, en los que se reporta 
el cálcu lo en valores de LR (Razón de Verosimilitud , 
en ing lés Likelihood Ratio) y no en términos de 
probabilidad , LR valores mayores a 1 xl0 6 (I.I) . Los 
casos que no cump lieron con dichos criterios fueron 
emi tidos como no concluye ntes. 

Base de datos: Los perfiles genéticos de las 
muestras ana lizadas se ingresaron en CODIS, en 
índices o categorías que se pueden cruzar entre sí con 
diferentes niveles de rigurosidad, permitiendo realizar 
búsquedas para encontrar las posibles coincidencias 
entre perfiles genéticos (22). Para el año 2009 la base 
de datos colombiana, administrada por el Laboratorio 
de Gené tica del IN MLCF Regional Bogotá, tenía 
almacenados 5.018 perfiles genéticos, de los cuales 
141 correspondían a restos hum anos en la categoría de 
desaparecidos y 1.572 a fami liares en las categorías de 
grupo fami liar (padre -madre e hijo) y otro s familiares. 
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Resultados 

En 2009 ingresaron al Laboratorio de Gené tica 
del INMLCF-Bogo tá, D. C., 154 solicitud es para 
estud io genético con fi nes de identificación de 
cadáveres en condición de no ident ificados, dentro del 
marco del conflic to armado en Colombia. 

De las solicitud es recibidas se registró como 
departamento de desaparición el sit io donde el 
individuo fue visto vivo por última vez, de acuerdo 
con reporte de la autoridad. o obstante , en 94 de 
las solicitud es no fue posible obtener esta información. 
El departamento con mayor número de regist ro de 
desapariciones de personas fue Magda lena, seguido 
por Antioquia y Santa nd er. Para los departamentos del 
sur del país no se registraron desapariciones (Mapa 1). 

Mapa l. Departamentos reportados como sitio 

de desapar ición 

N úmero de dc:".s.1parici o nc,.s 

r.epo rtad,as po r d-e pa n amc nto 

• 15 
d, 6 a 7 
d, 3, 5 
d, 1 , 2 

D O repon -ad.u 

S in dato 94 

El Mapa 2 muestra el número de exhumaciones 
de individuos en condición de no identificados , 
agrupadas por departamento de procedencia según 
la información aportada por la autoridad solicitante. 
Se observa que la mayoría de cuerpos exhumados 
procedía de la costa atlántica , específicamente de los 
departamentos de Magda lena, La Guajira y Córdoba. 
En doce de las solicitudes no se contó con esta 
información. 

Mapa 2. Depa rt amentos donde se realizaron exhumacion es 

N úm«ro de Exhu macio nes 

• 44 
• d<l2 a l8 

d<5,9 
d<3 , 4 
d<I , 2 
O re portad.u: 

Sind;nol 2 
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Se observa que el lapso entre el reporte de la 
desaparición y la emisión del informe de genética 
forense con resultados que aportan a la identificación 
está entre O y 21 años (Gráfica 1). 

Gráfica l. Años transcurridos entre el reporte de la 

desaparición y el informe de no exclusión en genética forense 
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Número de años 

En el 80% de las solicitudes, la autoridad requirió 
comparación entre perfiles genéticos de familiares y 
restos hum anos, y en el restante 20% solicitó ingresar 
los perfiles genéticos de las muestras tomadas a los 
familiares (muestras de referencia) o los perfiles de los 
restos humanos en CODIS. 

Se recibieron 171 muestras biológicas de 
familiares incluyendo las compañeras (madres 
de hijos) que se adicionaron en esta categoría; se 
seleccionaron 151 para análisis de AD por ser los más 
informativos de acuerdo con el grado de parentesco ; la 
mayoría correspondió a hijos y hermanos (Gráfica 2). 

60 

50 

Gráfica 2. Familiares de acuerdo con el parentesco 

con el desaparecid o 

59 

38 38 

Familiares 
rec ibidos 

Familiares 
annlizndos 

La Gráfica 3 representa el tipo de muestra 
biológica recibido y procesado de los fami liares; en 
su mayoría se recibieron muest ras de sangre, seguidas 
por frotis de cavidad oral. En un caso se recibieron 
dos fragmentos óseos como mues tras de referencia. En 
algunas ocasiones se recibió más de un tipo de muestra 
por familiar (frotis de mucosa ora l y sangre). 

........... 

Gráfica 3. Tipo de muestr as de familiares 
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En cuanto a las muestras óseas de los cadáveres 
en condición de no identificados, se recibieron 298, 
se procesaron 220. La mayoría correspondieron a 
fémur, tibia y húmero ; también se recibió otro tipo de 
muestras óseas (Tabla 1). 

Tabla l. Tasa de éxito según el tipo de muestra analizada. 

Muest ras Muestras 
Muestras con 

Tasa de 
Pieza ósea 

recibidas analizadas 
perfil genético 

éxito 
reproducible 

Fémur 130 129 113 87,60% 

Tibia 78 44 38 86,30% 

Cráneo 20 11 7 63 ,60% 

Húm ero 24 19 9 47,40 % 

Mandíbula 3 2 1 NA 

Cúbito 6 4 1 25% 

Coxal 2 1 1 NA 

Clavícula 2 2 1 NA 

Vértebra 3 2 I NA 

Escápula 1 I 1 NA 

Esternón 1 1 1 NA 

Diente 23 2 2 NA 

Peroné 1 I 1 NA 

Misceláneo I I 1 NA 

Astrágalo 1 o - -
Manubrio 1 o - -
Metacarpo 1 o - -

Tota l 298 220 178 -

NA: No se calculó este valo r por el escaso número de muestras 

recibidas. 

El porcentaje de obtención de perfiles genéticos 
reproducibles (perfil genético confirmado) con por 
lo menos 11 sistemas genéticos tipo STR nucleares 
reportados (tasa de éxito) fue mayor con el AD 
obtenido a partir del fémur y la tibia. Para los demás 
tipos de muestra no se estableció este valor, debido al 
escaso número de muestras recibidas. 
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De las tres clases de análisis de marcadores 
genéticos empleados, el 70,83% correspond ió a ST R 
nucleares. En los casos en los que fue necesario , se 
realizó aná lisis de ST R de cromosoma Y y/o ADN 
mítocondríal para establecer la filiación por lina je 
paterno o materno , respectivamente (es de anotar que 
con este tipo de resultado no es posible ind ividua lizar, 
solame nte establecer filiación biológica por linaje). Ver 
Gráfica 4. 

Gráfica 4. Marcadores gené ticos utili zados 

S1R Nucleoreo 

STA Cro o:o m~ Y 
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La Gráfica 5 muestra los resultados de los cotejos 
genéticos realizados (124 de 154 solicitudes). El 77% 
corresponde a no exclusiones; esto significa que los 
restos humanos y los familiares están emparen tados 
de acuerdo con la información genética, teniendo 
en cuen ta que superaron el valor de probabilidad 
establecido por el laboratorio (ver metodo logía). 
Solamente en el 2% de los casos los resultados fueron 
no concluyen tes, lo que significa que no se alcanzaron 
los valores de probabilidad requeridos para reportar 
una no exclusión , o no se encontraron por lo menos 
tres sistemas genéticos en los que no se comparten 
alelos para definir una exclusión. El 7% de los casos 
fueron negativos , es decir, que no fue posible obtener 
un perfil genético o un haplotípo . 

Gráfica 5. Resultados de los cotejos realizados 

No exc lus ión 

Exc lusioo 

Negati vo 

lnco nc luyer1te 

Discusión 

Desde hace aproximadame nte 20 años, el 
Laboratorio de Gené tica Forense del IN MLCF 
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en Bogotá , D. C., se ha cons tímído en un apoyo 
fundamental para la adminis tración de la just icia en 
Co lombia; dentro de este contexto ha sido importante 
su aporte en los procesos de identificación mediante el 
t rabajo con restos hum anos, el cua l se ha incrementado 
considerab lemente en los últimos nueve años dada la 
impleme ntación de la ley de justicia y paz. 

A partir de la información ana lizada se observó 
que la mayoría de los restos óseos recibidos durante 
2009 procedieron de exhumaciones realizadas en el 
departamento de Magda lena, siendo este el segu ndo de 
los departamentos con mayor número de exhumaciones 
de personas asesinadas por fuerzas irregulares que 
se acogieron al proceso de desmovilización según 
la ley de justicia y paz (23). Según el I MLCF, en 
este departamento , para el 2009, se reportaron 
174 presuntas desapariciones forzadas (24) y el 
Observatorio de Derechos Humanos de la Presidencia 
de la República reporta que del 2006 al 2009 se 
presentaron tres masacres, 25 acciones de grupos 
armados al margen de la ley y 100 enfrentamientos 
armados por parte de la fuerza públi ca en esta zona 
del país (25). Estas estadísticas corroboran el hecho de 
clasificar al departamento de Magda lena como uno de 
los más violentos del país en el período transcurrido 
entre 2006 y 2009 . Es de anotar que la población de 
la región se encuentra aún amenazada , lo cua l haría 
suponer que el número de personas reportadas como 
desaparecidas seguirá aumentando (26) . 

Es de resaltar que no se recibieron restos óseos 
proveniente s de los departamentos de Amazonas , 
Atlántico , Guaínía, Huil a, armo , Quíndío , 
Rísaralda , San Andrés y Providencia , Vaupés, 
Víchada y Cauca , lo que concuerda con el núm ero 
de exhumaciones realizadas por la FGN (23). Sin 
embargo, llama la atención que en el departamento 
del Atlántico se reconoce la presencia del grupo 
paramilitar de las Autodefensas Unidas de Co lombia 
(AUC) , quienes declaran haber come tido 600 críme nes 
durante el período 2003-2005 (27). Es posible que 
para 2009 no se contara aún con in formación acerca 
del lugar de las inh umaciones . 

Los años transcurridos entre el reporte de la 
desaparición y la emisión del informe de genética 
forense se explican porque la información acerca del 
lugar de inhumació n de los restos humanos de las 
potenciales personas desaparecidas se conoció con 
las declaraciones de algunos miembros reínsertados 
pertenecientes a grupos ilegales a partir de la entr ada 
en vigenc ia de la ley de justicia y paz (1), momento 
en el cual se inició la planeacíón de los procesos de 
exhumació n por las autoridades competentes . 

Las solicitud es de análisis genético en este 
contexto fuero n recibidas por el laboratorio de Bogotá 
a partir del 2006, siendo este el primer labora torio 
del INMLCF en abordar este t ipo de casos. Con 
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los resultados emitidos fue posible aportar para la 
identificación de los desaparecidos y que la autoridad 
diera respuesta a los fami liares. 

Cuando se realizan cotejos genéticos se prefiere 
cotejar las muestras de los familiares en primer grado 
de consanguinidad, como padres y/o hijos, debido a 
que la información genética que aportan es más útil 
(7). A partir de los datos analizados durante el presente 
estud io, se observa que el 68,8% correspo nd ió a padres 
y/o hijos , además de compañeras (madres de los hijos 
biológicos de la persona reportada como desaparecida ). 
Cuando no se dispone de este tipo de fami liares y el 
grado de consanguinidad se aleja, los aná lisis se tornan 
comp lejos y en ocasiones la información genética 
no es suficiente para llegar a una conclusión que 
contribuya a la identificación . Se observó que el 30,4% 
de los fami liares ana lizados son hermanos , y el 0 ,6% 
correspondió a ot ro t ipo de fami liar (medio hermano) , 
lo que con llevó realizar análisis de AD mitocondrial 
y cromosoma Y. 

En Co lombia, muchos familiares no denuncian 
las desapariciones an te la autoridad , posiblemente por 
temor a represalias de grupos armados ; esto, sumado 
al poco conocimiento del público en genera l sobre 
los procesos de identificación en los que la prueba 
genética cumple un rol importante. Al respecto, hacer 
campañas de ingreso masivo de perfiles genéticos 
de familiares a la base de datos CODIS permitiría 
aumentar la posibilidad de contribuir a la identificación 
de individuos que permanecen en cond ición de no 
identificados. 

Algunas muestras de fami liares como hijos y 
hermanos no fueron procesadas debido a que en estos 
casos se procesaron las muestras de familiares más 
comunicativos . Asimismo , no fueron procesados todos 
los restos óseos recibidos , dado que en algunos casos se 
recibieron más de dos piezas por solicitud y de acuerdo 
con el resultado del aná lisis una fue suficiente. 

Teniendo en cuent a el t ípodepíeza ósea analizada, 
el fémur fue el que mejores resultados mostró , seguido 
de la t ibia (Tab la 1). Es de ano tar que la tasa de éxito 
no fue calculada en los t ipos de muestras óseas de 
las que se recibieron tres o menos. Este hallazgo se 
correlaciona con los ya obtenidos en otros estudios 
en donde se ha enco ntrado que se obtienen tasas de 
éxito más altas con los huesos largos que corresponden 
a las ex tremidades inferiores , independie ntem ente del 
método de extracción utilizado (28, 29, 30). 

En algu nos casos se procesó un solo t ipo de 
muestra ósea por desaparecido ; en ot ros fue necesario 
procesar diferentes t ipos de muestra de un mismo 
individuo para obtener un perfil genético reproducible. 

Es importante resaltar que el porcenta je de éxito 
en cuanto a la ob tenció n de un perfil genético de los 
restos humanos analizados (ver Tabla 1) que obtuvo el 
laboratorio de genética del I MLCF en Bogotá fue 

........... 

del 80,91% , lo cual índ ica que tanto la selección de 
las muestras óseas como las metodologías emp leadas 
para su procesamiento son adecuadas para realizar los 
cotejos de AD con fines de identificación. 

Para resolver los casos, se obtuvieron perfiles 
genéticos con once o más marcadores de STR nucleares 
en el 70,83% de las solicitud es, lo cual está de acuerdo 
con lo reportado por Mi los et ál. (29). De esta forma, la 
t ipificación con STR nucleares sería el primer método 
de elección para el análisis genético en muestras de 
restos óseos. El análisis de ADNmt se utilizó cuando 
los resultados por STR nucleares fueron negativos o no 
concluyentes y cuando solo se disponía de fami liares 
relacionados por línea materna. ]gua lmente, se 
utilizaron marcadores de cromosoma Y para los casos en 
los que solo se disponía de familiares por línea paterna. 

En el 4% de las solicitud es no se pudo determinar 
un perfil genético con STR nucleares , haplotípo de 
cromosoma Y o secuencia de AD mt; esto puede 
ser explicado por el alto grado de degradación de 
las muestras óseas y/o presencia de ínhíbídores (30). 
Cuando el grado de degradación de los restos óseos 
es ostensible, algunos laboratorios recomiendan la 
secuenciación de toda la región contro l del AD 
mítocondríal (ADNmt) (28). 

Con la introducción de nuevas metodo logías 
para la extracción , purificación y cuantificación de 
ADN , así como con el mejoramiento de la química de 
los reactivos y la incorporación de nuevos marcadores 
genéticos, en años posteriores al 2009 se han seguido 
ampliando los perfiles gené ticos de los individuos 
en condición de no ident ificados y de los familiares 
que no se pudieron asociar con ningún individuo 
exhum ado , a fin de comp lementar la información de 
la base de datos COD IS para posteriores cotejos. 

Finalmente, consideramos que el trabajo 
realizado en el Laboratorio de Gené tica del INMLCF 
para establecer la identificación de cadáveres en 
cond ición de no identificados durante el año 2009 fue 
exitoso, ya que la identificación de 95 individuos fue 
un gran aporte para el avance en la entrega de cuerpos a 
familiares de personas reportadas como desaparecidas 
desde hace varios años . 
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