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Resumen: La investigacién, recuperacién e identificacion de cuerpos relacionados con la desaparicion de personas dentro del marco
del conflicto armado en Colombia se ha llevado a cabo por parte del Estado: Fiscalia General de la Nacién (FGN), Policia Nacional,
Departamento Administrativo de Seguridad (DAS) e Instituto Nacional de Medicina Legal y Ciencias Forenses (INMLCE).

El andlisis de ADN corresponde a una etapa del proceso de identificacion cuando otros abordajes —como el dactiloscépico,
odontolégico ylo antropolégico— no han permitido la identificacion fehaciente. Este andlisis es de uso sistemdtico en
laboratorios forenses a nivel mundial para comparar la informacién genética de caddveres en condicién de no identificados
con los posibles familiares de personas reportadas como desaparecidas.

El presente estudio revisé la documentacién asociada a 154 solicitudes de identificacion recibidas durante 2009, analizadas
por los peritos del Grupo de Genética del INMLCEF, sede Bogord, D. C., logrando contribuir a la identificacion positiva de 95
cuerpos que inicialmente se encontraban en condicion de no identificados (CNI).

La mayorfa de muestras del estudio correspondieron a cuerpos exhumados de la regién Caribe colombiana. En el 80% de las
solicitudes se realizé cotejo genético entre perfiles genéticos de familiares y de restos humanos; en el 20% los perfiles genéticos
se almacenaron en la “Base Nacional de Perfiles Genéticos de Aplicacién Judicial”, conocida como CODIS por sus siglas en
inglés (Combined DNA Index System). De las muestras 6seas analizadas, el fémur y la tibia arrojaron mejores resultados. El
77% de los cotejos fueron no exclusiones, el 9% resultados negativos o no concluyentes y el 14% exclusiones.

Palabras clave: STR, ADN mitocondrial (ADNmt), cromosoma-Y, cotejo genético, CODIS.

Abstract: The investigation, recovery and identification of bodies related to the disappearance of persons in the context of
the armed conflict in Colombia, has been done by the state: National General Attorney (FGN by its acronym in Spanish),
the National Police, the National Department of Security and the National Institute of Legal Medicine and Forensic Sciences
(INMLCEF by its acronym in Spanish).

DNA analysis is one of the stages of the human remains identification when other forensic approaches, like dactiloscopic,
dental and anthropological, do not allowed an irrefutable identification. This analysis is now a systematic tool in many
forensic laboratories around the world, to compare the genetic information of unidentified bodies, with the alleged relatives

of persons reported as disappeared.

In this study we performed the review of paperwork related to 154 requests for identification received during 2009, and
performed by the analysts at the laboratory of forensic genetic of the INMLCF-Regional Bogotd achieving the positive
identification of 95 bodies which initially remained as unidentified bodies (CNI by its acronym in Spanish].

The most of the samples studied were of exhumed bodies at the Colombian Caribbean Region. For the 80% of the requests,
the DNA match between the genetic profiles of the families and of the human remains was done; for the remaining 20%, the
genetical profiles were stored ar the 'National Base of Genetic Profiles for Legal Aplicattion' known as CODIS (Combined
DNA Index System). Of the bone samples analyzed, the femur and tibia offered better results. The 77% of the comparisons
were non-exclusions, 9% were negative or non-conclusives and 14% were exclusions.

Keywords: STR’s, Mitochondrial DNA (mtDNA), Y-Chromosome, CODIS, DNA comparison
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INTRODUCCION

En los dltimos 30 anos de conflicto armado en
Colombia, los medios, causas y actores (Gobierno,
guerrillas, paramilitares) han venido cambiando,
interactuando e intensificindose por periodos y zonas
geograficas. El Gobierno nacional ha establecido
estrategias para facilitar el proceso de paz —como la
ley de justicia y paz, Ley 975 de 2005 (1)-, que en su
marco juridico permite que los miembros de los grupos
ilegales se reinserten 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 reparacion.

Una de las consecuencias del conflicto es la
necesidad de identificacién de las victimas (2), ya que
con ello se conocerd parte de la verdad de los hechos,
lo cual permitird sobrellevar el duelo de los familiares
y avanzar en el proceso de reconciliacion nacional que
fomenta la Ley (1).

Se estima que a finales de la década de los 70
se empezaron a presentar las primeras desapariciones
forzadas en Colombia (3) y hasta el 2009 el niimero de
desaparecidos registrado en el Sistema de Informacién
Red de Desaparecidos y Cadaveres (Sirdec) era de
18.419 (4). Quizds a partir de esta dltima fecha se
incrementa en el laborarorio de genética el nimero de
casos de identificacion de restos humanos producto de
las exhumaciones de caddveres.

Laidentificacién de restos humanos en Colombia
hasta hace dos décadas se realizaba con base en
cotejos antropologicos, odontolégicos y caracteristicas
fisicas individualizantes. Desde la década de los 80
la tecnologia del ADN ha sido ampliamente aplicada
como una herramienta valiosa en los procesos de
individualizacién e identificacion de cadiveres en
condicién de no identificados (5), la cual fue adoptada
inicialmente en Colombia por el INMLCF desde 1994.

El abordaje de la identificacién de un caddver en
condicién de no identificado desde el punto de vista
genético implica considerar varios factores relacionados
con el tipo, cantidad, estado de conservacion de
los restos humanos y la disponibilidad de posibles
familiares para practicar cotejos (5, 6, 7, 8).

Se presenta en este articulo una revision
retrospectiva de 154 solicitudes de identificacion de
cuerpos por andlisis genético, que correspondieron
a casos procesados durante ¢l 2009 provenientes
de Fiscalias de la Unidad de Derechos Humanos y
Derecho Internacional Humanitario, asi como de las
fiscalias creadas por la Unidad Nacional de Fiscalias
para la Justicia y la Paz, las cuales investigan los casos
de desaparicién forzada en Colombia.

El objetivo del presente texto es mostrar el
aporte del Grupo de Genética Forense del INMLCEF,
Regional Bogotd, durante ¢l proceso de identificacién

de cuerpos en condicion de no identificados,
presentando la ubicacién geogrifica de la desaparicién
y la exhumacion, de acuerdo con la informacion
allegada por la autoridad; asimismo, presentar los
resultados en cuanto a tipo de muestras, marcadores
genéticos utilizados, tipo de resultado y tasa de éxito
en la obtencion de perfiles genéticos.

Metodologia

Poblacién de estudio: A partir de la base
de datos de casos procesados durante el 2009, se
seleccionaron aquellos que fueron remitidos por las
Fiscalias de Derechos Humanos y Justicia y Paz
Posteriormente se consulté el archivo fisico de cada
uno y se tabulé la informacion de las solicitudes de
estudio en una hoja de cilculo de Excel, teniendo
en cuenta las siguientes variables: tipo de solicitud
de la auroridad, departamento de exhumacion,
departamento de desaparicion, fechas de exhumacién
y desaparicion, tipo de muestras recibidas, analisis
realizados por tipo de marcador genético, resultados
obtenidos y datos identificadores de la solicitud
(nimero de protocolo de necropsia, informe pericial
antropolégico, acta de levantamiento, auroridad
solicitante), entre otros. La informacién tabulada
se reviso para proceder al andlisis de los datos. Las
solicitudes cumplieron con los requisitos de admision
en el laboratorio: requerimiento por autoridad
competente de cotejo genético o ingreso a CODIS,
necropsia medicolegal y/o estudios complementarios
(odonrolégico, antropolégico forense) y disponibilidad
de muestras bioldgicas de posibles familiares en primer
ylo segundo grado de consanguinidad.

Muestra: La toma de las muestras dseas fue
realizada por el grupo de Antropologia Forense,
teniendo como primera opcién huesos largos de
miembros inferiores, segin las recomendaciones del
laboratorio de genética, basadas en la experiencia
previa de andlisis para este tipo de muestras. Una de
las muestras correspondiente a restos humanos fue
sangre impregnada en gasa durante la necropsia por el
grupo de Parologia Forense.

Las muestras biolégicas de referencia de posibles
familiares correspondieron a sangre recolectada
en tarjetas FTA® Classic Card-Wathman y/o frotis
de cavidad oral en escobillones estériles. Estas se
seleccionaron para anilisis de acuerdo con el grado
de consanguinidad con los desaparecidos. Solo en un
caso sc¢ tomaron restos 6scos de los padres fallecidos
como muestra de referencia. Todas las muestras se
tomaron con consentimiento informado y documento
de identidad de cada familiar.

Extraccion, amplificacién y tipificacion de
ADN: El ADN de las muestras 6seas fue extraido
con solventes orginicos (fenol-cloroformo) y el de
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las muestras de referencia tomadas a familiares con
Chelex 100™, de acuerdo con los procedimientos
estandarizados del laboratorio (9, 10).

La amplificacién se realizé por protocolos de
PCR muiltiplex con los kits Identifiler” y Yhler" de
Applied Biosystems y Powerplex16” de Promega
para STR's (Short Tandem Repeats) autosomicos
ylo de cromosoma Y, utilizando los termocicladores
GeneAmp PCR Systems 2720 6 9700 (Applied
Biosystems).(11,12,13)

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

Para los casos en los que solo se disponia de
familiares por linea materna o no se logré obtener
amplificacion de STR autosémicos, se realizé anilisis
de ADN mitocondrial para las regiones hipervariables
HVI y HVII en reacciones de PCR separadas (15),
empleando los primers 115997, H16401, L048, H408
(17,18). Para la secuenciacion se emplearon los primers
ya descritos y el kit Big Dye Terminator de Applied
Biosystems (18).

Los resultados obtenidos fueron revisados por
un par técnico previamente a la emisién del informe.

Calculos de probabilidad: Para los casos de
no exclusion se realizaron cilculos de probabilidad
para determinar indice de maternidad (IM), indice de
paternidad (IP) o indice de identidad (I.I) teniendo
en cuenta las frecuencias génicas de la poblacién
colombiana e hispanoamericana (19, 20, 21). El
criterio minimo establecido por ¢l laboratorio para
reportar una no exclusion es de 99.999% en los casos
de IP ¢ IM, y para los casos de L1, en los que se reporta
el cdlculo en valores de LR (Razén de Verosimilitud,
en inglés Likelihood Ratio) y no en términos de
probabilidad, LR valores mayores a 1 x10° (LI). Los
casos que no cumplieron con dichos criterios fueron
emitidos como no concluyentes.

Base de datos: Los perfiles genéticos de las
muestras analizadas se ingresaron en CODIS, en
indices o categorias que se pueden cruzar entre si con
diferentes niveles de rigurosidad, permitiendo realizar
blsquedas para encontrar las posibles coincidencias
entre perfiles genéticos (22). Para el ano 2009 la base
de datos colombiana, ad ministrada por el Laboratorio
de Genética del INMLCF Regional Bogotd, tenia
almacenados 5.018 perfiles genéticos, de los cuales
141 correspondian a restos humanos en la categoria de
desaparecidos y 1.572 a familiares en las categorias de
grupo familiar (padre-madre e hijo) y otros familiares.
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Resultados

En 2009 ingresaron al Laboratorio de Genética
del INMLCF-Bogotd, D. C., 154 solicitudes para
estudio genético con fines de identificacion de
caddveres en condicién de no identificados, dentro del
marco del conflicto armado en Colombia.

De las solicitudes recibidas se registr6 como
departamento  de  desaparicion ¢l sitio donde el
individuo fue visto vivo por dltima vez, de acuerdo
con reporte de la autoridad. No obstante, en 94 de
las solicitudes no fue posible obtener esta informacién.
El departamento con mayor nimero de registro de
desapariciones de personas fue Magdalena, seguido
por Antioquiay Santander. Para los departamentos del
sur del pais no se registraron desapariciones (Mapa 1).

Mapa 1. Departamentos rcportados como sitio
de desaparicion
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El Mapa 2 muestra el niimero de exhumaciones
de individuos en condicion de no identificados,
agrupadas por departamento de procedencia segiin
la informacién aportada por la autoridad solicitante.
Se observa que la mayoria de cuerpos exhumados
procedia de la costa atldntica, especificamente de los
departamentos de Magdalena, La Guajira y Cérdoba.
En doce de las solicitudes no se conté con esta
informacion.

Mapa 2. Departamentos donde se realizaron exhumaciones
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Se observa que el lapso entre el reporte de la
desaparicién y la emisién del informe de genética
forense con resultados que aportan a la identificacion
estd entre 0 y 21 afos (Grifica 1).

Grifica 1. Anos transcurridos entre el reporte de la
desaparicion y el informe de no exclusion en genética forense
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En eI 80% de las solicitudes, la autoridad requirié
comparacién entre perfiles genéticos de familiares y
restos humanos, y en el restante 20% solicité 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 biologicas de
familiares, incluyendo las companeras (madres
de hijos) que se adicionaron en esta categoria; se
seleccionaron 151 para anilisis de ADN por ser los ms
informativos de acuerdo con ¢l grado de parentesco; la
mayoria correspondio a hijos y hermanos (Grifica 2).

Grafica 2. Familiares de acuerdo con el parentesco
con el desaparecido
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La Grdfica 3 representa el tipo de muestra
biolégica recibido y procesado de los familiares; en
su mayoria se recibieron muestras de sangre, seguidas
por frotis de cavidad oral. En un caso se recibieron
dos fragmentos éseos como muestras de referencia. En
algunas ocasiones se recibié mas de un tipo de muestra
por familiar (frotis de mucosa oral y sangre).

Grifica 3. Tipo de muestras de familiares
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En cuanto a las muestras dseas de los caddveres
en condicién de no identificados, se recibieron 298,
se procesaron 220. La mayoria correspondieron a
fémur, tibia y himero; también se recibié otro tipo de
muestras oseas (Tabla 1).

Tabla 1. Tasa de éxito segiin el tipo de muestra analizada.

Picza ésca Muestras | Muestras M:_lﬁl c‘:::’:o Tasa de
recibidas | analizadas | P€"" B€ éxito
reproducible
Fémur 130 129 113 87,60%
Tibia 78 44 38 86,30%
Crdneo 20 11 7 63,60%
Himero 24 19 9 47,40%
Mandibula 3 2 1 NA
Cibito 6 4 1 25%
Coxal 2 1 1 NA
Clavicula 2 2 1 NA
Vértebra 3 2 | NA
Escdpula 1 1 1 NA
Esternon 1 1 1 NA
Diente 23 2 2 NA
Peroné 1 1 1 NA
Miscelineo 1 1 1 NA
Astrigalo 1 0 - -
Manubrio 1 0 - -
Metacarpo 1 0 - -
Total 298 220 178 -

NA: No se calculs este valor por el escaso mimero de muestras

recibidas.

El porcentaje de obtencién de perfiles genéricos
reproducibles (perfil genético confirmado) con por
lo menos 11 sistemas genéticos tipo STR nucleares
reportados (tasa de éxito) fue mayor con el ADN
obtenido a partir del fémur y la tibia. Para los demds
tipos de muestra no se establecio este valor, debido al
escaso nimero de muestras recibidas.
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De las wes clases de analisis de marcadores
genéticos empleados, el 70,83% correspondié a STR
nucleares. En los casos en los que fue necesario, se
realizé andlisis de STR de cromosoma Y y/o ADN
mitocondrial para establecer la filiacion por linaje
paterno o materno, respectivamente (es de anotar que
con este tipo de resultado no es posible individualizar,
solamente establecer filiacién biolégica por linaje). Ver
Grafica 4.

Grifica 4. Marcadores genéticos urilizados
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La Grifica 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 estin emparentados
de acuerdo con la informacién genética, teniendo
en cuenta que superaron el valor de probabilidad
establecido por el laboratorio (ver metodologia).
Solamente en el 2% de los casos los resultados fueron
no concluyentes, lo que significa que no se alcanzaron
los valores de probabilidad requeridos para reportar
una no exclusion, o no se encontraron por lo menos
tres sistemas genéticos en los que no se comparten
alelos para definir una exclusién. El 7% de los casos
fueron negativos, es decir, que no fue posible obtener
un perfil genético o un haplotipo.

Grifica 5. Resultados de los cotejos realizados
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Discusion

Desde hace aproximadamente 20 afos, el
Laboratorio de Genética Forense del INMLCF
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en Bogotd, D. C., sc ha constituido en un apoyo
fundamental para la administracion de la justicia en
Colombia; dentro de este contexto ha sido importante
su aporte en los procesos de identificacién mediante el
trabajo con restos humanos, ¢l cual se ha incrementado
considerablemente en los tltimos nueve anos dada la
implementacion de la ley de justicia y paz.

A partir de la informacién analizada se observé
que la mayoria de los restos éscos recibidos durante
2009 procedieron de exhumaciones realizadas en el
departamento de Magdalena, siendo este el segundo de
los departamentos con mayor nimero de exhumaciones
de personas asesinadas por fuerzas irregulares que
se acogieron al proceso de desmovilizacién segin
la ley de justicia y paz (23). Segin el INMLCEF, en
este departamento, para el 2009, se reportaron
174 presuntas desapariciones forzadas (24) y el
Observatorio de Derechos Humanos de la Presidencia
de la Republica 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 publica en esta zona
del pais (25). Estas estadisticas corroboran el hecho de
clasificar al departamento de Magdalena como uno de
los mas violentos del pais en el periodo transcurrido
entre 2006 y 2009. Es de anotar que la poblacién de
la regién se encuentra atin amenazada, lo cual haria
suponer que el nimero de personas reportadas como
desaparecidas seguird aumentando (26).

Es de resaltar que no se recibieron restos dscos
provenientes de los deparramentos de Amazonas,
Addntico, Guainia, Huila, Narifio, Quindio,
Risaralda, San Andrés y Providencia, Vaupés,
Vichada y Cauca, lo que concuerda con el nimero
de exhumaciones realizadas por la FGN (23). Sin
embargo, llama la atencién que en el departamento
del Addntico se reconoce la presencia del grupo
paramilitar de las Autodefensas Unidas de Colombia
(AUC), quienes declaran haber cometido 600 crimenes
durante el periodo 2003-2005 (27). Es posible que
para 2009 no se contara atin con informacién acerca
del lugar de las inhumaciones.

Los anos transcurridos entre el reporte de la
desaparicion y la emisién del informe de genética
forense se explican porque la informacién acerca del
lugar de inhumacién de los restos humanos de las
potenciales personas desaparecidas se conocié con
las declaraciones de algunos miembros reinsertados
pertenecientes a grupos ilegales a partir de la entrada
en vigencia de la ley de justicia y paz (1), momento
en el cual se inicié la planeacién de los procesos de
exhumacion por las autoridades competentes.

Las solicitudes de andlisis genético en este
contexto fueron recibidas por el laboratorio de Bogota
a partir del 2006, siendo este el primer laboratorio
del INMLCF en abordar este tipo de casos. Con
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los resultados emitidos fue posible aportar para la
identificacion de los desaparecidos y que la autoridad
diera respuesta a los familiares.

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 informacion genética que aportan es mas uril
(7). A partir de los datos analizados durante el presente
estudio, se observa que el 68,8% correspondio a padres
ylo hijos, ademds de companeras (madres de los hijos
biolégicos de la persona reportada como desaparecida).
Cuando no se dispone de este tipo de familiares y el
grado de consanguinidad se aleja, los analisis se tornan
complejos y en ocasiones la informacién genética
no es suficiente para llegar a una conclusién que
contribuya a la identificacion. Se observé que el 30,4%
de los familiares analizados son hermanos, y el 0,6%
correspondié a otro tipo de familiar (medio hermano),
lo que conllevo realizar anilisis de ADN mitocondrial
y cromosoma Y.

En Colombia, muchos familiares no denuncian
las desapariciones ante la autoridad, posiblemente por
temor a represalias de grupos armados; esto, sumado
al poco conocimiento del piblico en general sobre
los procesos de identificacion en los que la prueba
genética cumple un rol importante. Al respecto, hacer
campanas de ingreso masivo de perfiles genéticos
de familiares a la base de datos CODIS permitiria
aumentar la posibilidad de contribuiralaidenrificacion
de individuos que permanecen en condiciéon de no
identificados.

Algunas muestras de familiares como hijos y
hermanos no fueron procesadas debido a que en estos
casos se procesaron las muestras de familiares mas
comunicativos. Asimismo, no fueron procesados todos
los restos 6scos recibidos, dado que en algunos casos se
recibieron mis de dos piczas por solicitud y de acuerdo
con el resultado del anilisis una fue suficiente.

Teniendoen cuentael tipodepieza 6sea analizada,
el fémur fue el que mejores resultados mostro, seguido
de la tibia (Tabla 1). Es de anotar que la tasa de éxito
no fue calculada en los tipos de muestras oscas de
las que se recibieron tres o menos. Este hallazgo se
correlaciona con los ya obtenidos en otros estudios
en donde se ha encontrado que se obtienen tasas de
éxito mas altas con los huesos largos que corresponden
a las extremidades inferiores, independientemente del
mérodo de extraccion utilizado (28, 29, 30).

En algunos casos se procesé un solo tipo de
muestra dsea por desaparecido; en otros fue necesario
procesar diferentes tipos de muestra de un mismo
individuo para obtener un perfil genético reproducible.

Es importante resaltar que el porcentaje de éxito
en cuanto a la obtencion de un perfil genético de los
restos humanos analizados (ver Tabla 1) que obtuvo el
laboratorio de genética del INMLCF en Bogotd fue

del 80,91%, lo cual indica que tanto la seleccién de
las muestras 6seas como las metodologias empleadas
para su procesamiento son adecuadas para realizar los
cotejos de ADN con fines de identificacion.

Para resolver los casos, s obtuvieron perfiles
genéticos con once o mds marcadores de STR nucleares
en el 70,83% de las solicitudes, lo cual estd de acuerdo
con lo reportado por Milos et dl. (29). De esta forma, la
tipificacién con STR nucleares seria el primer mérodo
de eleccién para el andlisis genético en muestras de
restos dseos, El analisis de ADNmr se utilizé cuando
los resultados por STR nucleares fueron negativos o no
concluyentes y cuando solo se disponia de familiares
relacionados por linea materna. Igualmente, se
utilizaron marcadores de cromosoma Y para los casos en
los que solo se disponia de familiares por linea paterna.

En el 4% de las solicitudes no se pudo determinar
un perfil genético con STR nucleares, haplotipo de
cromosoma Y o secuencia de ADNmt; esto puede
ser explicado por el alto grado de degradacion de
las muestras dseas y/o presencia de inhibidores (30).
Cuando el grado de degradacion de los restos éseos
es ostensible, algunos laboratorios recomiendan la
secuenciacion de toda la region control del ADN
mitocondrial (ADNmt) (28).

Con la introduccién de nuevas metodologias
para la extraccion, purificacién y cuantificacién de
ADN, asi como con el mejoramiento de la quimica de
los reactivos y la incorporacién de nuevos marcadores
genéticos, en anos posteriores al 2009 se han seguido
ampliando los perfiles genéticos de los individuos
en condicién de no identificados y de los familiares
que no se pudieron asociar con ningin individuo
exhumado, a fin de complementar la informacién de
la base de datos CODIS para posteriores cotejos.

Finalmente, consideramos que el trabajo
realizado en el Laboratorio de Genética del INMLCF
para establecer la identificacion de cadaveres en
condicién de no identificados durante el afo 2009 fue
exitoso, ya que la identificacién 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 anos.
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