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1. Resumen

La Genética Forense es una especialidad de la genética aplicada a la
medicina legal y la criminologia. Se utiliza toda una serie de técnicas para analizar
el ADN de restos biolégicos y asi poder determinar la procedencia de estos
identificando los diferentes polimorfismos que difieren entre individuos. La
Genética Forense tiene como antecedente la Hemogenética Forense, a principios
del s. XX, cuando se descubre el grupo sanguineo ABO y su transmision de forma
hereditaria entre individuos. Dentro de la Genética Forense existe una rama
aplicada a otras especies, la Genética Forense no-humana. El objetivo de este
estudio es revisar las diferentes aplicaciones de la Genética Forense no-humana
estudiadas durante los ultimos afios mediante una busqueda bibliografica en Web
of Science y Scopus con las palabras clave “no-human forensic genetics”, “animal
forensic genetics” y “wildlife forensic genetics”. Los temas mas recurrentes en
esta busqueda han sido la trata ilegal de animales, el control del comercio y
alimentacion, el uso de animales en practicas forenses a humanos, el trafico ilegal
de drogas y el monitoreo de especies.

Como conclusion, los avances tanto tecnolégicos como de conocimiento del
genoma proporcionan informacion muy interesante y necesaria para la resolucion
de problemas judiciales tanto en relacion con el ser humano como en el
mantenimiento de las poblaciones y sus nichos ecoldgicos.

1. Summary

Forensic Genetics is a specialty of genetics applied to forensic medicine and
criminology. A whole series of techniques is used to analyse the DNA of biological
remains and thus be able to determine the origin of these by identifying the
different polymorphisms that differ between individuals. Forensic Genetics has as
its antecedent Forensic Hemogenetics, at the beginning of the s. XX, when the
ABO blood group is discovered and its transmission in a hereditary way between
individuals. Within Forensic Genetics there is a branch applied to other species,
non-human Forensic Genetics. The objective of this study is to review the different
applications of non-human forensic genetics studied during the last years by
means of a bibliographic search in Web of Science and Scopus with the keywords
“no-human forensic genetics”, “animal forensic genetics” and "Wildlife forensic
genetics". The most recurrent themes in this search have been the illegal
trafficking of animals, the control of trade and food, the use of animals in human
forensic practices, illegal drug trafficking and the monitoring of species.

As a conclusion, both technological advances and genome knowledge
provide very interesting and necessary information for solving legal problems both
in relation to humans and in the maintenance of populations and their ecological
niches.



2. Introduccion

La Genética Forense es una especialidad de la genética aplicada a la
medicina legal y la criminologia. Es una ciencia multidisciplinaria que abarca
conocimientos de la biologia molecular, la bioquimica y la genética y se basa en
el estudio de la transmisién de los caracteres hereditarios y el analisis de
polimorfismos o variabilidad genética aplicada a los problemas judiciales. En
Genética Forense se utiliza toda una serie de técnicas para analizar el ADN de
restos bioldgicos y asi poder determinar la procedencia de estos identificando los
diferentes polimorfismos que difieren entre individuos. Generalmente se utiliza
para resolver problemas juridicos, en la resolucién de delitos (Cobain, 2016) a
través del analisis de muestras de pelo, sangre, otros fluidos, etc. encontrados
en la escena del crimen; identificacion de individuos o determinacion de
parentesco (Dang et al., 2020).

2.1. Historia de la Genética Forense

La Genética Forense tiene como antecedente la Hemogenética Forense, a
principios del s. XX, cuando se descubre el grupo sanguineo ABO (Landsteiner
K., 1901) y su transmisién de forma hereditaria entre individuos. Su uso mas
comun era en casos de investigacion de la paternidad y en andlisis de sangre en
escenarios de crimenes. Con el tiempo se fueron identificando otros antigenos
eritrocitarios polimérficos como el Rh, MNSs o Duffy, asi como el sistema HLA
(Human Leucytes Antigens) y su papel en las reacciones transfusionales y en el
rechazo en los trasplantes de 6rganos (Dausset, 1958; Payne y Rolfs, 1958; van
Rood et al., 1958). Mas tarde se descubrid la estructura del ADN (Watson y Crick,
1953) y de los &cidos nucleicos como medio de transmisién hereditaria de
caracteres entre individuos (Hershey y Chase, 1952).

Cuando se puede comenzar a hablar oficialmente de Genética Forense es
con el primer polimorfismo de ADN en 1980 (Wyman y Whitet, 1980). Jeffreys et
al. (1985) descubrieron un patrén de variable y heredable basado en el analisis
del ADN mediante sondas multilocus que da lugar al DNA fingerprinting o “huella
de ADN”. El primer caso judicial en el que se uso esta técnica ocurrié en 1986 en
Inglaterra, con la investigacion de dos casos de violacion y muerte en un pueblo
del condado de Leicestershire (Cobain, 2016). Mas tarde, vino el disefio de las
sondas unilocus (SLPs), que presentan mayor variabilidad que las sondas
multilocus.

Hasta entonces, solo se podia trabajar con grandes cantidades de muestra
y con ADN en muy buen estado, lo que hacia un poco arduo la aplicacion de la
Genética Forense. Hasta 1986, con la elaboracion de un nuevo método de
amplificacion de ADN in vitro, la Reaccion en Cadena de la Polimerasa o PCR
(Mullis et al., 1986). Con este método se consigue amplificar exponencialmente
el ADN de la muestra y asi poder trabajar con ella. En 1988 se uso por primera



vez la PCR en Genética Forense en un caso de identificacion de restos 6seos
(Blake et al., 1992).

La técnica de la PCR también permite amplificar y estudiar STR, regiones
de 2 a 7 nucledtidos repetitivos en el genoma, y durante los afios siguientes, un
namero considerable de STRs de cromosomas autosémicos y de cromosomas
sexuales fueron explorados para ser aplicados en identificacion humana (Al
Edwards et al., 1991; AL Edwards et al., 1992; Corach et al., 1997; Edelmann et
al., 2001; Gusmao et al., 2003; Butler, 2006) de los que se seleccionaron distintos
STR que hoy son ampliamente utilizados por la mayoria de los laboratorios.
Réapidamente aparecieron “multiplexes” de STR que combinaban la amplificacién
simultdnea de tres o cuatro STR en una misma reaccion (Kimpton et al., 1994).
Asi como el estudio del ADN mitocondrial (MM y Parsons, 1999). Hay un catalogo
exhaustivo de los STR de uso comun en Genética Forense que se encuentra en
STRbase (Ruitberg et al., 2001)

Con el Proyecto Genoma Humano y otros proyectos posteriores se han
revelado la existencia de polimorfismos presentes con una densidad muy alta a
lo largo de todo el genoma. Estos polimorfismos son conocidos como
polimorfismos de un unico nucleétido o SNP (Single Nucleotide Polymorphism),
son variaciones en la secuencia de ADN que afecta a una sola base de una
secuencia del genoma y que constituyen hasta el 90% de todas las variaciones
gendmicas humanas. En un principio, el interés de estos polimorfismos en
Genética Forense se centra en su aplicacion a casos de ADN degradado
(Sanchez et al., 2006).

Otro aspecto de la investigacion forense que también se ha beneficiado a
partir de estudios mas recientes es la posibilidad de identificar el tipo de fluido o
a través del analisis de marcadores de ARN mensajero como medio de identificar
el tipo celular.

Finalmente estan teniendo aplicacién cada vez mas intensa en Genética
Forense los nuevos desarrollos tecnoldgicos surgidos con las nuevas plataformas
de secuenciacion masiva en paralelo o MPS (Massive Parallell Sequencing) o
NGS (Next Generation Sequencing).

2.2. Genética Forense no humana.

Dentro de la Genética Forense existe una rama aplicada a otras especies.
Esta comenzé muy ligada a la primera, ante la necesidad de resolver casos
donde las victimas eran humanos, pero en donde se veian involucradas especies
no humanas, como por ejemplo ataques de animales a personas, accidentes que
involucraban animales, o asesinatos (Menotti-Raymond et al., 1997; Savolainen
y Lundeberg, 1999). En los ultimos afios, esta vertiente ha ido evolucionando
hasta resolver casos donde el objeto de estudio es animal o vegetal, y este puede
haber sido la victima (casos de crueldad animal, robo de animales, tréafico
ilegal ...), el culpable (animales involucrados en ataques a personas u otros
animales) o el testigo (muestras de ADN de origen animal relacionan al



sospechoso con la escena del crimen o con la victima). Por esta razén la Genética
Forense no humana puede ser definida como la aplicacion de técnicas y teorias
genéticas en asuntos legales que involucran materiales biolégicos de origen no
humano.

En los Ultimos afos, gracias a los avances cientificos y tecnologicos, la
Genética Forense no Humana ha evolucionado rapidamente y adquirido gran
importancia siendo asi aplicada en multiples ambitos cientificos, no solo en casos
juridicos como asesinatos o trafico ilegal de especies, sino también en el &mbito
ecologico, con el control y monitoreo de especies o el control de la endogamia.
En este Trabajo de Final de Grado se expondran las diferentes aplicaciones que
han ido surgiendo y desarrollandose a lo largo de los dltimos afios.

3. Objetivo

El objetivo de este trabajo es revisar las diferentes aplicaciones de la
Genética Forense no-humana investigadas durante los Ultimos afios mediante
una busqueda bibliografica.



4. Material y métodos.

Para este trabajo se ha realizado una busqueda bibliografica en octubre de
2019 de articulos cientificos publicados a partir del 2015 en dos buscadores, Web
of Science y Scopus. En cada uno se han introducido las palabras clave “no-

L1

human forensic genetics”, “animal forensic genetics” y “wildlife forensic genetics”.
Una vez recogida la lista con todos los articulos se ha procedido al descarte de
articulos duplicados mediante la lectura de los titulos, después, leyendo los
resimenes se han ido descartado articulos no utiles para el trabajo siguiendo los
siguientes criterios:

- Atrticulos que solo tratasen con humanos

- Articulos que no hiciesen referencia a pruebas genéticas
- Articulos que no hiciesen referencia a practicas forenses.

Los articulos restantes han sido clasificados por diferentes parametros para
analizar mejor los resultados:
- Tipo de articulo (articulo cientifico, revision, capitulo de libro o carta de

editor).
- Palabras clave para poder agrupar los articulos en los diferentes temas
a exponer.
- La especie utilizada en el estudio
- Larevista donde se publica
- El mesy afio de publicacion.
- El nimero de citas que tiene el articulo.
Con estos parametros se han realizado analisis de los datos recogidos en la
busqueda bibliogréfica.
- Conteo del numero de articulos recopilados en las busquedas de las
diferentes palabras clave en ambos buscadores.
- Revistas con mayor numero de articulos publicados.
- Revistas con mayor media de n° de citas/publicacion.
- Indices de impacto desde el 2015 de las revistas representadas
- Numero de publicaciones por afo.
- Porcentaje de los distintos tipos de seres vivos utilizados.



5. Resultados

5.1.

Andlisis de datos de la busqueda bibliografica

En la basqueda inicial se contaron 2088 resultados totales entre Scopus y
Web of Science. En la Tabla 1, se muestran el nimero de resultados obtenidos
de cada palabra clave y buscador.

Tabla 1: N.° de resultados obtenidos en la bisqueda inicial distribuidos por buscador (Web of Science y Scopus)

y palabras clave. Asi como el N.° de articulos repetidos entre las distintas busquedas y el total final de articulos obtenidos.

"non-human "animal "wildlife Articulos
forensic forensic forensic . TOTAL
o o o repetidos
genetics genetics genetics
Web of
Science 286 1983 142 834 1577
Scopus 315 375 71 250 511
TOTAL 2088

Entre los dos buscadores hubo 291 resultados repetidos, por lo que en total
se contaron 1797 articulos. Una vez realizado el descarte de articulos no
relacionados con el tema de la revision, se obtuvo un total de 654 articulos, de
los cuales hay 57 revisiones, 12 capitulos de libro y 6 cartas de editor.

Estos articulos estan publicados en 229 revistas cientificas, de las cuales
las que mas articulos publicados tienen sobre el tema son las representadas en

la Figura 1.
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Figura 1: Representacion del nimero de publicaciones de las revistas con mas de 5 publicaciones sobre Genética
Forense no-humana. R<10 (Revistas con menos de 10 publicaciones), A (Forensic Science International- Genetics), B
(Forensic Science International), C (Plos One), D (International Journal of Legal Medicine), E (Journal of Forensic
Genetics), F (Journal of Forensic Medicine), G (Mitochondrial DNA Part A), H (Journal of Medical Entomology), |
(Conservation Genetics Resources), J (Mitochondrial DNA Part B-resources),K (Legal Medicine), L (Genome), M (PEERJ).



Podemos establecer una relacion entre el numero total de citas que tiene
una revista con el numero de publicaciones de esta, consiguiendo asi una media
de citas por publicacion. En la Figura 2 se ven las revistas cuya media es mayor
a 28
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Figura 2: Representacion de la relacion n° citas/n® de publicaciones de las revistas: A (Acs Chemical
Neuroscience), B(Proceedings of The National Academy of Sciences of The United States of America), C (Clinical
Microbiology Reviews), D (Microbiome), E (Journal of Forensic Sciences), F (Nature Communications), G (Theoretical
Population Biology), H (Food Control), | (Environmental Biology Fishes), J (Genetics), K (Genome Research), L (Saudi
Journal of Biological Sciences), M (Nature), N (Open Biology)

En la Tabla 2 se puede ver un promedio de los indices de impacto desde el
2015 de las revistas representadas en las Figuras 1 y 2, recopilados en la
Herramienta de Consulta Del Factor de Impacto y Otras Métricas Del Portal de
Acceso a La Web of Knowledge, (2020).

Tabla 2: Promedio de los indices de impacto (2015-2019) de las revistas representadas en las Figuras 1y 2,
recopilados en la Herramienta de Consulta Del Factor de Impacto y Otras Métricas Del Portal de Acceso a La Web of
Knowledge, (2020).

media media
Revistas Figura 1 ndice Revistas Figura 2 Indice
de de
Impacto Impacto
Forensic Science 4.855 Acs Chemical Neuroscience 4.157

International-Genetics

Proceedings of The National
2.002 Academy of Sciences of The United 9.516
States of America
Plos One 2.829 Clinical Microbiology Reviews 19.418

International J(_)u_rnal of 2 375 Microbiome 9.740
Legal Medicine

Forensic Science
International




Mltochondrfl DNA Part 0.553 Journal of Forensic Sciences 1.302

Conservation Genetics 0.651 Nature Communications 11.961
Resources

Mitochondrial DNA Part 0.724 Theoretical Population Biology 1.467
B-resources

Legal Medicine 1.314 Food Control 3.811

Genome 1.702 Genetics 4.170

PEERJ 2.242 Genome Research 10.882

Saudi Journal Of Biological Sciences 2.621

Open Biology 4.082

La busqueda bibliogréfica se realizé entre los afios 2015 y 2020. En la
Figura 3 se puede ver la distribucion de los articulos cientificos segun el afio de
publicacion. El afio con mayor nimero de publicaciones es 2018, mientras que el
gue menos es 2016.
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Figura 3: Distribucién de publicaciones cientificas por afio desde el afio 2015.

En cuanto al tipo de animal utilizado en el estudio predominan mamiferos e
insectos con un 34% y 22% respectivamente. En mamiferos se usan sobre todo
roedores y rumiantes, aunque también hay experimentos con animales
domésticos, como perros, gatos o caballos; asi como salvajes, como elefantes,
rinocerontes, pangolines y otras especies amenazadas.

Seguidamente, en un 15% de los estudios se usan bacterias, relacionadas
con enfermedades o usadas en microbiologia forense. Le siguen los peces y
plantas con un 8% en ambos, los peces mas usados son los elasmobranquios y
especies comercializadas como el salmén o el bacalao. Las especies mas usadas
en plantas son las usadas en produccion de madera, Cannabis sativa, Nicotiana
tabacum, orquideas y especies de cultivo. Las aves y los reptiles ocupan un 4%
y 3% de los estudios respectivamente. Por ultimo, con menos de 10 articulos nos



encontramos hongos, virus, algas, anfibios, protozoos, crustaceos, moluscos y
nematodos (Figura 5).
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Figura 5: Representacion del porcentaje de los distintos tipos de animales utilizados en todos los estudios de la
busqueda bibliogréafica. Siendo A (Mamifero), B (Insecto), C (Bacteria), D (Pez), E (Planta), F (Ave), G (Reptil), H (Hongo),
I (Virus), J (Alga), K (anfibio), L (molusco), M (protozoo), N (Crustaceo), O (nematodo).

5.2. Exposicion de los temas de la basqueda

a. Tratailegal de animales

Desde siempre, el trafico ilegal de especies ha sido uno de los negocios
ilicitos que mas dafio ha hecho al medio ambiente, en cuando a la diversidad de
especies en el habitat. Es uno de los causantes de la disminucién del numero de
individuos en especies vulnerables llegando a causar su extincion. Los objetivos
de este negocio son muy variables, desde el comercio de especies exoticas como
animales domésticos (Hogg et al., 2018); hasta la caza de animales para obtener
materiales como piel (Garofalo et al., 2018; Khan et al., 2018), marfil (S. K. Singh
et al., 2019; Winters et al., 2018) y otros 6rganos, como aletas o huesos que
pueden ser usados como alimento o medicina (Chen et al., 2015). En vegetales
destaca la tala masiva de arboles y el comercio ilegal de madera (Vlam et al.,
2018; Yu et al., 2017).

Una de las caracteristicas que definen la gran mayoria de estos casos es la
dificultad de trabajar con individuos vivos y/o enteros (muchas veces se trabaja
con especies con un numero de individuos escaso que no solo imposibilita el
monitoreo de los individuos sino que también dificulta la toma de muestras), asi
como la baja calidad de las muestras que se analizan (se suele trabajar con
muestras interceptadas en el mercado ilegal, que muchas veces ya estan
procesadas y son muy dificiles de identificar morfol6gicamente). Es por eso por



lo que se hace muy necesario el uso de pruebas genéticas o moleculares que
nos permitan obtener la maxima informacion a partir de las muestras obtenidas,
cuya cantidad y calidad suele ser baja.

En estos estudios, las muestras se recogen sobre todo en incautaciones,
animales en zooldgicos, matanzas, muestras de museos, etc. Una vez recogidas
las muestras se procede a la extraccion del material genético y al genotipado de
estas realizando una PCR de los marcadores genéticos seleccionados para
después secuenciarlos, normalmente mediante secuenciacion Sanger, 0
analizarlos mediante electroforesis capilar en gel de agarosa. Los marcadores
genéticos més utilizados suelen ser microsatélites, STRs (Contina et al., 2019;
Stein et al., 2016), secuencias especificas del ADN mitocondrial como el gen
citocromo oxidasa | (COImt) (Ciavaglia et al., 2015; Damasceno et al., 2016), el
citocromo b (Linacre y Chun-I Lee, 2016; Silva-Neto et al., 2016), asi como
secuencias especificas del ADN del cloroplasto (Chaves et al., 2018). Una vez
obtenida la secuencia de los genes se efectian los célculos estadisticos
correspondientes, como en el caso de Hogg et al. (2018) en el que se calcularon
las diferencias entre secuencias, relaciones familiares entre individuos salvajes y
en cautividad, asi como la estructura y la diversidad genética de ambas
comunidades para identificar la caza ilegal de animales silvestres vendidos como
criados en cautividad; y/o se comparan las secuencias con bases de datos como
GenBank para identificar la especie, subespecie y sexo de las muestras, en el
caso de analizar cromosomas sexuales.

Pero no solo se identifican especies, una de las utilidades de los marcadores
genéticos es conocer la distribucién geogréafica de una especie, esto ayuda a
identificar el origen de un individuo y poder reforzar las medidas o encontrar a los
culpables del delito. Se estan investigando marcadores genéticos que puedan
ofrecer mas precisién en cuanto a la determinacion geogréfica de una especie,
algunos ejemplos serian el citocromo b parcial y el gen ND1 (subunidad 1 de
NADH deshidrogenasa) en perros y gatos (Luisa Garofalo et al.,, 2018), o
fragmentos especificos de perro, pato, bufalo, cabra y oveja del gen de la
citocromo oxidasa | (COI) mitocondrial (Thanakiatkrai et al., 2019). Hay un caso
particular (Frantz et al., 2017) en el que se usaron marcadores geneéticos
geograficos para conocer el origen de las translocaciones clandestinas de ciervo
rojo, una especie muy tipica en la caza en Bélgica, producidas no solo con fines
deportivos, sino también para aumentar la calidad de los trofeos, reducir la
endogamia o mitigar los cuellos de botella después de una persecucion excesiva.
Estas translocaciones producian un desenfoque en la estructura genética a gran
escala, y sin una cuarentena adecuada existia el riesgo de introducir patogenos
en poblaciones autéctonas potencialmente ingenuas inmunolégicamente.

b. Control del comercio y alimentaciéon

En este apartado se ven reflejados sobre todo casos de fraude alimentario,
donde se viola la legislacion alimentaria para obtener un beneficio econémico



mediante el engafio al consumidor sobre la informacion del producto que esta
comprando. El fraude alimentario se produce cuando un producto no cumple con
la legislacion; no se producen siguiendo el proceso establecido, no contienen los
ingredientes adecuados o no coinciden con la etiqueta y el origen declarado,
entre otros. Muchos casos son de productos mal etiquetados, en los que se indica
una especie de buena calidad, pero que ha sido sustituida por otra de menor
calidad, como ocurre en el caso de Gomes et al. (2019), en el cual, mediante la
secuenciacion y el andlisis de genes mitocondriales, en concreto la subunidad |
de la citocromo oxidasa y el citocromo b, alrededor del 16% de los filetes
analizados supuestamente identificados como Sciades parkeri, una especie de
pez con alta presion de pesca y considerada vulnerable, fueron reemplazados
por Sciades proops, generando asi el fraude. También hay casos de mal
seguimiento de determinadas pautas de captura (Horreo et al., 2017) o de un
procesado ilegitimo del producto. Esto no solo puede producir un fraude
econdémico, sino también sanitario, ya que estos productos pueden provenir de
especies de baja calidad, toxicas o contaminadas, como es el caso de Kleta et al.
(2017), donde se investigaron alimentos con Listeria monocytogenes que tenian
una distribucion temporal y espacial entre 2012 y 2016 en el sur de Alemania.
Previo al estudio se habia realizado un analisis de los habitos de consumo de
alimentos de los pacientes infectados por Listeria esos afios y no identificé el
alimento causante. Con este estudio se analizaron 543 aislamientos ambientales
de L. monocytogenes que se correspondian con la distribucion espacial y
temporal de los casos. Estos aislaos se habian adquirido de matrices de
alimentos y plantas de procesamiento de alimentos en los lugares afectados. Se
realizaron analisis de PFGE (Electroforesis en gel de campo pulsado) y una
posterior secuenciacion del genoma completo y tipificacibn de secuencia
multilocus del genoma central. Estos aislados se compararon con las muestras
humanas y se llegé a una planta procesadora, donde también habia otros
productos contaminados. A finales de mayo de 2016 se prohibio la venta de todos
los productos alimenticios de este productor de carne y se retiraron los que ya
estaban en el mercado. El muestreo ambiental de la planta sospechosa condujo
a la identificacion de un posible punto critico de contaminacion. Sin embargo, no
se dispuso de aislamientos para secuenciar para confirmar esta hipétesis de que
el productor fuera la fuente de las infecciones. Como conclusion se llego a que el
analisis epidemioldgico no proporciond la informacioén necesaria para determinar
la fuente del brote, y la Genética Forense se volvio fundamental para tomar las
contramedidas adecuadas. La salud publica podria beneficiarse de la vigilancia
molecular continua de los aislados de seres humanos y alimentos, lo que podria
permitir detener los brotes de enfermedades infecciosas antes de la emergencia.

Por otro lado, este tema esta muy relacionado con el de la trata ilegal de
animales, ya que puede haber especies vulnerables que resultan afectadas.
Kumar et al. (2019) identificaron especies afectadas por la caza furtiva ya
modificadas y procesadas para su comercializacion, se detectd el comercio ilegal
en curso de cinco de los animales mas amenazados del este de la India, como



los mamiferos Bos gaurus, Neofelis nebulosa, Rhinoceros unicornis, y reptiles
Lepidochelys olivacea y Python molurus. Asi como especies salvajes que son
vendidas como criadas en cautividad, un ejemplo es el que expone Summerell et
al. (2019), donde mediante el andlisis del gen Citocromo b de individuos de
Tachyglossus aculeatus, un tipo de equidna australiano, se comprobo el origen
de los individuos muestreados en zooldgicos y comparados con ejemplares
salvajes y se determin6 qué individuos sufrian este tipo de fraude.

Se puede determinar si un producto es ilegal o no dependiendo del origen,
usando, por ejemplo, un panel de loci de microsatélites de la muestra de estudio
junto con una linea de base genética de individuos de la zona para comparar
(Horreo et al., 2017; S. K. Singh et al., 2019); o la especie identificada, en estos
casos, se amplifican y se secuencian marcadores genéticos de codigo de barras
para después poder comparar con bases de datos y asi identificar la especie (de
Boer etal., 2017; Fields et al., 2018; Sultana et al., 2018). Ademas, muchos casos
son detectados cuando el producto ya esta a la venta, la identificacion
morfologica es imposible y es necesaria la utilizacion de la Genética Forense para
identificar la especie y resolver el problema.

Como el control del comercio se centra en gran parte en la venta de
productos alimentarios y pieles, hay muchos mas estudios en animales salvajes
y por lo tanto se han utilizado una mayor variedad de marcadores genéticos. Sin
embargo, aunque en menor medida, también hay estudios con animales
domésticos, como gatos o perros (L Garofalo et al., 2018; Mariacher et al., 2019;
Thanakiatkrai et al., 2019), que pueden sustituir la carne y piel de otros animales.
También hay casos de diferenciacion entre una especie domesticada y otra
salvaje, como por ejemplo en Rebata et al. (2016), donde se probo la solidez de
16 STRs y un marcador de amelogenina especifico de género en la
discriminacion entre subespecies de cerdos salvajes y domésticos en Europa,
con el objetivo de generar una herramienta altamente eficiente para la
diferenciacion entre subespecies de cerdos salvajes y domésticos, Util en
investigaciones forenses de crimenes de vida silvestre, seguridad de la salud
publica veterinaria, control de parentesco en la cria de animales, gestion de la
seguridad alimentaria y trazabilidad de los productos ganaderos.

c. Uso de animales en practicas forenses a humanos

Uno de los objetivos de la Medicina Forense es la de dictaminar el origen
de las lesiones sufridas por un herido o la causa de la muerte mediante el examen
de un cadaver para la resolucién de problemas judiciales. Lo mas habitual en el
uso de la Genética Forense es la identificacidon de patégenos en el cadaver
(Bowen et al., 2016). Un dato importante que aporta es el intervalo post mortem
(IPM) que se define como el tiempo transcurrido entre la muerte y el
descubrimiento de un cadaver, o también, al periodo de tiempo que ha estado un
cadaver expuesto al ambiente. Hay diferentes formas de estimar el IPM (Goff et
al., 1988), dependiendo del estado del cadaver. Cuando el cadaver esta en



avanzado estado de putrefaccion, la estimacion de la fecha de la muerte se basa
sobre todo en el estudio de la sucesion de insectos que acuden al cuerpo muerto,
atraidos por la materia organica en descomposicion o por diversos productos
derivados de la putrefaccion (Pinheiro, 2006). En este campo la Genética Forense
ha tenido un papel muy importante en los ultimos afos, ya que, cuando la
identificacion mediante caracteres morfolégicos es complicada o imposible, la
identificacion molecular resulta la opcion mas idonea, no solo de la especie sino
también del estado del individuo (larva, pupa o adulto) identificando ciertos genes
gue se activan en los distintos estados vitales.

Por otro lado, hay estudios que analizan las comunidades microbianas del
suelo para identificar el escenario en donde ha ocurrido el crimen (Demanéche
et al.,, 2017; Young et al., 2015).

Dependiendo del tipo de colonizador, la Genética se puede aplicar a
diversas ramas de estudio, las mas comunes son la Entomologia, Microbiologia
y Micologia forenses. La identificacidn tradicional basada en la morfologia ha sido
efectiva, pero tiene algunas limitaciones cuando se trata de identificar etapas
inmaduras de ciertas especies. En los ultimos afios, la Genética se ha abierto
paso en la Medicina forense ayudando a determinar, no solo la especie
colonizadora de los restos, sino también el estadio en que se encuentra y asi
poder extrapolar esa informacion a la estimacion del IPM (Angulo Cortes et al.,
2015).

Uno de los procesos mas estudiados en este tema, es la determinacién de
la edad y/o la etapa de crecimiento de los distintos individuos que colonizan un
cadaver. Zajac et al. (2015) hicieron un estudio en el que se analiz6 el
transcriptoma de las pupas del diptero Calliphora vicina en 15 etapas de
desarrollo diferentes, estudiando diferentes marcadores genéticos presentes en
cada etapa. Los datos obtenidos estan sirviendo como base para establecer
técnicas de determinacién de la edad molecular. Ademas, este andlisis permitid
conocer la actividad genética del desarrollo pupal y la relacién entre diferentes
genes interesantes para el desarrollo de insectos en general. Como este, ha
habido muchos otros estudios siguiendo la misma linea de estudio en diversas
localizaciones utilizando otras especies de interés forense (Shin et al., 2015;
Wang et al., 2015; Yusseff-Vanegas y Agnarsson, 2017). Las familias de dipteros
mas comunes en estos estudios son Calliphoridae, Sarcophagidae y Muscodeae.

También hay estudios con otros artrépodos. En Chimeno et al. (2019) se
obtuvieron secuencias de codigo de barras de ADN de la Subunidad | del
citocromo ¢ oxidasa de cientos de artrépodos usados en practicas forenses,
estableciendo una base de datos con informacion de 88 especies de artropodos
de interés forense, entre los cuales incluian las familias Diptera, Hymenoptera,
Isopoda y Mesostigmata. Otros grupos que se estudian genéticamente en
Entomologia Forense son los coleéperos (Caneparo et al.,, 2017; Gémez y
Kolokotronis, 2017; Mashaly et al., 2018)

En la descomposicion de un cadaver también intervienen microorganismos,
como las bacterias, microalgas o protozoos. Las bacterias que intervienen en este



proceso pueden ser tanto pertenecientes a la microbiota del cadaver o
pertenecientes al ambiente. Un estudio (Hyde et al., 2015) evalué el cambio en
la estructura de la comunidad bacteriana a lo largo del tiempo en dos cadaveres
colocados al aire libre mediante el andlisis del gen del ARN 16S ribosémico
bacteriano. Se vio como la comunidad bacteriana fue variando, no solo en el
tiempo si no también dependiendo de la zona muestreada. Durante hinchazén y
la purga y hasta que los tejidos comenzaron a deshidratarse o eliminarse, eran
comunes las bacterias asociadas con las moscas. Después de la deshidratacion
y la esqueletizacion, las bacterias asociadas con el suelo, como Acinetobacter,
se vieron mas presentes. Hay otros articulos (Guo et al., 2016) donde no se
encontrod tanta evidencia de bacterias asociadas a moscas. Otro estudio (Benbow
et al., 2015) describié las comunidades bacterianas que colonizaban un cadaver
sumergido en agua, circunstancias en las que los insectos y otros invertebrados
se han utlizado con poca frecuencia para comprender el momento de la
inmersion post mortem. En este estudio se vio una mayor riqueza de géneros de
bacterias colonizadoras, asi como microalgas, que diferia bastante de otros
estudios en tierra.

En cuanto al microbioma humano como indicador del IPM también hay
bastante investigacion, no solo para estimar el IPM, sino también para la
identificacion genética de individuos a partir de su microbioma (Franzosa et al.,
2015; Schmedes et al., 2018) o la identificacion de fluidos corporales (Hanssen
et al., 2017). Hay estudios, (Hauther et al.,, 2015) donde se evaluaron las
poblaciones bacterianas intestinales humanas para determinar los cambios
cuantificables y dependientes del tiempo post mortem. Se vio que las
abundancias relativas de Bacteroides y Lactobacillus disminuyeron
exponencialmente con el aumento del IPM. En otro estudio (DeBruyn y Hauther,
2017) la secuencia del gen 16S rRNA reveldé que, con el tiempo, la riqueza
bacteriana aumento significativamente, mientras que la diversidad disminuyo.
También se observd que la composicion de comunidades de Bacteroidales
(Bacteroides, Parabacteroides) disminuyeron significativamente, mientras que
Clostridiales (Clostridium, Anaerosphaera) aumentaron, junto con comunidades
de bacterias asociadas a moscas.

d. Tréfico ilegal de drogas

El narcotrafico es el comercio de sustancias toxicas, que engloba la
fabricacion, distribucion, venta, control de mercados Yy reciclaje de
estupefacientes, adictivos o no, potencialmente dafinos para la salud (conocidos
comunmente como drogas). La mayoria de las legislaciones internacionales
prohiben o limitan el trafico de drogas, aunque esto varia en funcién de la
sustancia y de la legislacion local. La justicia va detras del trafico ilegal de estas
sustancias, y la Genética Forense puede llegar a ser de gran ayuda en estos
casos.



Una de las plantas mas estudiadas en el ambito de la Genética Forense es
el cannabis. Por un lado, representa un mercado en crecimiento para los sectores
farmacéutico y agricola. Por otro lado, estas plantas sintetizan el THC
(tetrahidrocannabinol), un psicoactivo con el que se produce la droga ilicita méas
extendida en el mundo (Dufresnes et al., 2017). La dificultad para distinguir entre
estas variedades basandose en caracteristicas morfolégicas o bioquimicas es
dificil, causando la imposibilidad de controlar el uso de un tipo u otro de sustancia,
poniendo asi trabas al desarrollo de programas prometedores con el uso del
cannabis en la industria farmacéutica y a la vez dificultando la lucha contra el
narcotréfico. La genética ofrece una alternativa adecuada para caracterizar el
Cannabis farmaco frente al no farmaco.

En los dltimos afos, el analisis del ADN del cannabis se ha utilizado cada
vez mas en las pruebas forenses de drogas. Dufresnes et al. (2017) hicieron un
estudio en el que proporcionaron marcadores moleculares para diferenciar las
variedades de cannabis mediante el genotipado de 13 loci de STRs en muestras
seleccionadas especificamente para la produccion de fibra y drogas. Con este
estudio mostraron que la firma genética de los cultivos de marihuana podria
usarse para rastrear los diferentes tipos de sustancias. Como este hay otros
estudios forenses sobre el cannabis, utilizando diferentes marcadores como
sondas de hibridacion in situ fluorescente (FISH) de 1-kbTHCA sintasa
(Jeangkhwoa et al., 2017), mediante cromatografia de ADN (Yamamuro et al.,
2018), asi como diferentes STRs (Houston et al., 2017, 2018).

Sin embargo, en el caso de la resina de cannabis, de donde se elabora el
hachis, se requieren procedimientos mas complicados para la extraccion de ADN
limpio, ya que la presencia de diversas impurezas e inhibidores de la PCR
dificultan el proceso. Yamamuro et al. (2018) intentaron dar con la solucion
desarrollando un método para obtener una solucién de ADN purificado a partir de
la resina de cannabis utilizando un kit de extraccion de ADN comercial. En
particular, se examinaron dos kits de extraccién, asi como los efectos de
diluciones y adsorbentes para inhibidores de la PCR. También se podria aplicar
para facilitar la extraccion del ADN de los cogollos, las hojas y otros productos de
cannabis procesados. Con este proceso se espera obtener mas informacion de
las muestras que normalmente se descartan.

En cuanto a otros organismos, en este tema también se estudian, aunque
en menos medida, los hongos psicodélicos. Estos hongos contienen principios
activos con propiedades alucinégenas como el acido iboténico, psilocibina,
psilocina o baeocistina. Al tener los hongos etapas vitales diferentes entre si, la
identificacion taxondmica tradicional no es factible en segin qué etapas, como
en el micelio. Solano et al. (2019) describieron el analisis morfolégico, quimico y
genético de micelios de hongos psicodélicos recolectados en un laboratorio
clandestino. En los resultados se mostré que Psilocybe cubensis era la Unica
especie presente y la autenticacion molecular demostré que tanto el micelio como
los cuerpos fructiferos son buenas fuentes de ADN, que se pueden utilizar para
el andlisis de autenticacion mediante HRM (High Resolution Melting Analysis),



cuyo el poder para distinguir los hongos y autenticar diferentes estructuras, como
micelios y cuerpos fructiferos, se confirmé en este estudio, y secuenciacion.

e. Monitoreo de especies

El monitoreo es una actividad importante en la conservacion de la
biodiversidad (Marsh y Trenham, 2008), y se ha descrito como la pieza central de
la conservacion de la naturaleza en todo el planeta (Schmeller, 2008). Consiste
en hacer observaciones confiables en la naturaleza para detectar, medir, evaluar
los cambios que ocurren en las especies y ecosistemas de manera natural o
como consecuencia de intervenciones humanas. Este puede realizarse a
diferentes escalas, nacional, regional o mundial.

Uno de los usos del monitoreo de especies es el control de plagas. En estas
situaciones, la Genética Forense aporta una gran ayuda ya que nos permite
identificar genéticamente las especies implicadas lo que nos da informacién, no
solo de cémo controlar las plagas, sino también para el desarrollo de mejores
métodos de manejo de enfermedades transmitidas por vectores. Hay un estudio
(Leitch et al., 2015) en el que se identifican las familias de genes
quimiosensoriales antenales de la mosca azul Calliphora stygia mediante analisis
transcriptomico, aportando informacion sobre sus capacidades olfativas. Esto
tiene beneficios potenciales para el control de plagas ya que puede ayudar a
comprender la resistencia de esta especie a ciertos insecticidas y proporciona
informacion valiosa para el control dirigido a través de comparaciones entre otras
especies. También hay estudios como Singh et al. (2015) que proporciona
informacién sobre las comunidades bacterianas asociadas con las diferentes
etapas de la vida de los dipteros Lucilia sericata (Meigen) y Lucilia cuprina
(Wiedemann) y su transmision horizontal y transgeneracional. Este tipo de
investigaciones pueden ayudar en el desarrollo de métodos de manejo y control
de enfermedades transmitidas por vectores.

Por otro lado, la identificacion de especies, asi como la determinacion de la
variedad genética de una poblacion que nos aporta la Genética Forense se
pueden aplicar en el monitoreo de especies vulnerables o en peligro de extincion.
Con esta informacion, se puede observar la evolucion de diferentes poblaciones
y la interaccién de estas entre ellas o con agentes externos y asi poder predecir
futuros eventos en la especie. Cada vez mas se esta apostando por técnicas de
muestreo no invasivas (MIS) en las que, sin manipular o incluso observar a un
animal, se puede obtener informacion genética sobre individuos o poblaciones a
través de recoleccion de pelo, piel, heces, etc. Estas muestras suelen producir
cantidades de ADN de baja calidad, lo que disminuye el tipo de métodos
moleculares que pueden utilizarse, aunque hay estudios que investigan un
conjunto en expansion de meétodos y plataformas gendmicos compatibles con la
produccion de genotipos a partir de MIS, considerando los costos de desarrollo y
las tasas de error. Carroll et al. (2018) hace una revision detallada de



metodologias moleculares que son adecuadas para analizar muestras no
invasivas de baja calidad, como plataformas de secuenciacion, en su mayoria
analizando SNPs, aunque también nombra una secuenciacion de microsatélites;
métodos de enriquecimiento objetivo, cuyo objetivo es capturar selectivamente
las regiones gendmicas de interés antes de la secuenciacion de alto rendimiento,
siendo una forma muy sensible de obtener datos gendmicos de forma selectiva y
reproducible; asi como estrategias para el control de calidad de los datos de
genotipo obtenidos, como llamar a todos los posibles genotipos en un locus SNP
con las correspondientes probabilidades que resumen la de los datos leidos.
Consideran urgente adaptar o desarrollar métodos estadisticos para aprovechar
estas probabilidades de genotipo, ya que es un obstaculo considerar varios
posibles en lugar de un solo genotipo en cada locus para cada individuo, aunque
cada vez hay algoritmos mas sofisticados y junto con la paralelizacién se puede
mitigar este problema. Este mismo estudio recomienda para mejorar la calidad
de los datos mejorar la cantidad y la calidad del ADN, reducir la contaminacion,
mejorar los protocolos de PCR y emplear buenas practicas de laboratorio y otras
mejoras técnicas.

El monitoreo de especies tiene mucha relacion con temas anteriores, ayuda
a gestionar la caza y la pesca, como en Dahle et al. (2018), donde se hizo un
programa de manejo genético de la pesca de poblaciones mixtas del bacalao del
Atlantico (Gadus morhua L). Se monitorearon poblaciones de bacalao del Artico
nororiental y de bacalao costero noruego basandose en el andlisis del gen de la
pantofisina. El programa permitié gestionar activamente la explotacion comercial
del bacalao del Artico nororiental, al tiempo que limité la explotacion del bacalao
costero noruego, una poblacién mas fragil.

En plantas, el uso de la Genética Forense en el monitoreo ayuda a conocer
la distribucion de especies o0 poblaciones en ciertos lugares, tenemos como
ejemplo Zhang et al. (2016), donde se examind la diversidad genética y la
estructura de poblaciones nativas y no nativas de Pinus dabeshanensis, una
especie vulnerable, utilizando 10 loci de microsatélites, con el objetivo de mejorar
su conservacion. Este estudio concluye en que para asegurar la evolucion a largo
plazo de Pinus dabeshanensis se debe preservar la variacion genética que se ha
visto tanto en poblaciones silvestres como en entornos no nativos. El aumento de
las poblaciones cultivadas artificialmente que ha sido establecido debe
desarrollarse como una medida complementaria eficaz, aunque hay que
centrarse primero en la proteccion de las poblaciones silvestres nativas, mas
dificiles de recuperar.

6. Discusion

Si comenzamos hablando del numero de articulos encontrados en los
diferentes buscadores, vemos que hay muchos mas resultados en la busqueda
con Web of Science que con Scopus, a pesar de que el numero de revistas
indexadas es mayor en Scopus que el Web of Science, segun Hernandez-



Gonzalez et al. (2016) y Lopez-lllescas et al. (2008). Lo importante aqui es que
durante el descarte de articulos que no tienen que ver con el tema de interés en
esta revision bibliografica un 64 % de los articulos fueron descartados por no
cumplir los requisitos, esto puede dar a entender, por un lado, que el tipo de
palabras clave utilizadas pueden no haber sido las mas correctas o precisas a la
hora de hacer la basqueda, que estas puedan referirse a un tema mas general
del que se investiga en este trabajo, por o que no ha dado lugar a la obtencion
de articulos con el tema de interés; asi como, por otro lado, que algunas de estas
palabras clave se pueden usar de forma equivoca o confusa por parte del
investigador a la hora de identificar un articulo por lo que puede llevar a errores
en la basqueda de articulos afines al tema en cuestion.

Si comparamos las Figuras 1 y 2 podemos ver que muchas de las revistas
con mayor media de citaciones por articulo no coinciden con las revistas con mas
articulos publicados. Segun la Tabla 2 revistas representadas en la Figura 2 como
Proceedings of The National Academy of Sciences of The United States of
America, Clinical Microbiology Reviews, Microbiome o Nature Communications
tienen un indice de Impacto mayor a 8, mientras que en el resto de las revistas
representadas tanto en la Figura 1 como 2, el indice de Impacto en menor a 5.
Con esto podemos llegar a la conclusién de que existe una relacion con el indice
de impacto de las diferentes revistas y que no coincidan los articulos mas citados
con las revistas con mas publicaciones.

Si miramos los articulos publicados cada afio, se puede ver que la tendencia
en estos ultimos afios ha sido estable y que no ha habido ningin aumento o
disminucién significativas en el nimero de publicaciones anuales. Se podria
considerar para proximos trabajos el ampliar el nimero de afios para poder
analizar la evolucion de este tema a lo largo del tiempo.

A la hora de identificar los diferentes tipos de animales usados en los
diferentes estudios sobre Genética Forense no humana se ve como hay un gran
porcentaje de mamiferos e insectos, esto no es extrafio al haber hablado de
temas como la Trata ilegal de animales o el Control del comercio y alimentacion,
donde en gran parte se investigan casos de mamiferos; asi como el tema del Uso
de animales en practicas forenses a humanos, donde destaca la Entomologia
forense, sobre todo el estudio de dipteros en practicas forenses. Seguidamente
encontramos a las bacterias, de las que se mencionan en los de temas de Uso
de animales en practicas forenses a humanos y de Monitoreo de especies, donde
se habla del control de plagas y de la transmision de enfermedades a través de
vectores. En cuanto a plantas se han encontrado pocos articulos, en relacion con
otros grupos, aunque tienen gran representacion en el tema del Trafico de
drogas.

En cuanto a las aplicaciones actuales de la Genética forense no-humana
observamos que a pesar de realizarse en seres vivos no-humanos, la aplicacion
directa en su gran mayoria es sobre el ser humano. Esto se aprecia no solo en el
uso de animales en practicas forenses, donde dichas practicas se realizan
mayoritariamente en humanos, sino también en los casos de control de comercio,



trafico de drogas, donde el objetivo final es regular actividades humanas. Esto se
puede entender ya que las primeras investigaciones forenses se interesaban y
estudiaban directamente el ser humano. Poco a poco se fueron estudiando otros
seres vivos en relacion con este, por ejemplo, en los casos de asesinato se
estudian los organismos que colonizan el cuerpo una vez muerto, tanto
microrganismos (Kakizaki et al., 2018) como invertebrados, de los que hemos
hablado en el tema de Uso de animales en practicas forenses a humanos. Sobre
este tema se han elaborado diversos estudios, aunque no siempre se llegan a las
mismas conclusiones. En el estudio de microorganismos colonizadores de
cuerpos en descomposicion, hemos comentado el caso de Hyde et al. (2015),
donde se observé un progresidon de microrganismos colonizadores que
comenzaba con bacterias asociadas a moscas y que iba evolucionando hasta ser
desplazada por bacterias del suelo, pero esto puede no ocurrir si se trabaja en
otras circunstancias, en Guo et al. (2016), por ejemplo, no se encontraron
bacterias asociadas a moscas. Al igual que Hauther et al. (2015) vieron una
disminucion exponencial de las abundancias relativas de Bacteroides y
Lactobacillus mientras que en estudios como DeBruyn y Hauther (2017) se vio
que la riqueza bacteriana aumento significativamente, mientras que la diversidad
disminuy6. Por eso hay que tener en cuenta que las conclusiones a las que llegan
en estos estudios van muy ligadas a las condiciones a las que se somete el caso,
asi como las especies que se estudian o el lugar donde se realiza el estudio. De
todas maneras, en conjunto, estos estudios nos proporcionan una gran cantidad
de informacion sobre las diversas condiciones en las que un cadaver en
descomposicion puede evolucionar.

Mas tarde se fue aplicando al resto de temas, en los que encontramos el
control de comercio y trafico de drogas, por un lado, donde se controlan acciones
humanas y pretende evitar que otras personas sufran a causa de estos delitos,
ya sea por intoxicacion, consumo de sustancias nocivas para la salud,
transmision de enfermedades etc.; y por el otro lado la trata ilegal y el monitoreo
de especies, donde se intenta alejar del estudio de la figura humana y se centra
en un determinado organismo con el objetivo de conocer su evolucion y poder
aplicar las medidas necesarias para mantenerla. Es verdad que estos temas han
sufrido una gran evolucion desde que comenzaron. Aqui se ha visto, sobre todo,
muchos avances en las técnicas utilizadas; hemos hablado de la identificacion de
especies a partir de la resina de cannabis (Yamamuro et al., 2018), de hongos
psicodélicos a partir de muestras de micelio (Solano et al., 2019), asi como
métodos para trabajar con técnicas de muestreo MIS (Carroll et al., 2018). Estos
avances, en gran parte son gracias a la Genética Forense, pero a diferencia del
Uso de animales en practicas forenses a humanos, aln tienen un largo camino
por recorrer.

Si observamos los diferentes temas, vemos que el procedimiento que
siguen los numerosos estudios es muy parecido, siempre usando técnicas
modernas como la PCR, la secuenciacién, o técnicas de muestreo no invasivas
(MIS). Pero estas se pueden combinar con técnicas mas clasicas como analisis



estadistico, estudios epidemioldgicos, calculos de relaciones familiares entre
individuos, la estructura y la diversidad genética (Hogg et al., 2018). Como ya se
ha comentado, las muestras se recogen sobre todo en incautaciones,
inspecciones, animales en zooldgicos, matanzas, muestras de museos, etc. De
las muestras se extrae el material genético y se amplifica para después realizar
las pruebas necesarias en cada trabajo. Lo mas comun es la purificacion de la
muestra mediante electroforesis en gen de agarosa y la secuenciacion de las
muestras ya amplificadas para su posterior comparacion con bases de datos
como GenBank o con muestras de interés que hacen de control para comparar.

Pero hay algunos estudios méas exhaustivos, como por ejemplo Winters et
al. (2018), cuyo objetivo era determinar donde esta mas concentrado el ADN en
las muestras de marfil y cudl es la mejor manera de aumentar el rendimiento del
ADN extraido, en este estudio se realizO una serie de experimentos para
optimizar el éxito de amplificacion del ADN de muestras de marfil enteras y
trabajadas, asi como se evalud el éxito de amplificacion del ADN cuando se
extrae ADN del cemento, la dentina o las capas combinadas del colmillo, también
hicieron pruebas con la desmineralizacion con acido etilendiamina-tetraacético
(EDTA), como comprobar el éxito de amplificacion de ADN de la extraccion del
pellet, el sobrenadante, 0 ambos combinados en una desmineralizacion completa
modificada (digestion realizada después de la incubacion inicial en EDTA
solamente), asi como probar los efectos de distintas desmineralizaciones
variando el tiempo y la temperatura. Un ejemplo parecido en plantas seria
Yamamuro, et al. (2018), en el que se realizan diferentes pruebas para conseguir
amplificar la resina de cannabis, dificil de amplificar por la presencia de
inhibidores de la amplificacion.

6. Conclusiones

En definitiva, los avances tanto tecnolégicos como de conocimiento del
genoma estan permitiendo identificar con mayor exactitud y detalle las especies
0 subespecies implicadas, asi como el tipo de material, érgano o tejido
identificado y otra mucha informacion como el origen y distribucién geografica, la
relacion familiar entre individuos, el nivel de endogamia de una comunidad, la
proporcion de sexos de esta, etc. Todo esto lo podemos utilizar en nuestro
beneficio y el de las especies implicadas.

En cuanto al andlisis genético de seres vivos encontrados en la escena del
crimen, nos aporta una gran cantidad de informacion sobre las circunstancias en
las que la victima ha fallecido o ha sido herida. Este es un tema de estudio que
tiene mucha trayectoria anterior, pero que cada vez se investigan mas diferentes
aspectos, por lo que siempre esta en auge.

En la resolucion de los casos de comercio fraudulento que se encuentran
actualmente. Nos permiten conocer, no solo la especie o el sexo al que pertenece
la muestra, sino también su origen geogréafico o taxondmico, la edad y otros



factores que nos permiten determinar si una muestra analizada puede o no ser
comercializada en dichas circunstancias. Con este propdsito, se mejoran los
proyectos de proteccion ambiental o de especies vulnerables, asi como los de
control de tréfico de drogas o el monitoreo de especies entre otros.
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