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RESUMEN

Introduccion: La indefinicion en la relacion filial entre individuos repercute severamente en
el estado psicosocial de los involucrados y es posible de resolver en la actualidad mediante
las técnicas de analisis de ADN. La colaboracion establecida entre el Centro Nacional de
Genética Médica y el Instituto de Medicina Legal, permiti6 realizar estos estudios a partir de
2017.

Objetivo: Conocer las principales caracteristicas de cien estudios de relacion filial realizados
entre los afios 2017 y 2018 para obtener informacion que permita establecer una estrategia
futura al respecto.

Métodos: Se realizaron cien estudios de relacion filial, los cuales implicaban 115 analisis de
relacion filial, mediante el empleo de 11 marcadores de ADN microsatélites que fueron
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genotipados por la técnica de Reaccion en Cadena de Polimerasa, resueltos en geles de
poliacrilamida desnaturalizantes y visualizados mediante tincion con plata. Como criterios
para el cierre de los analisis fueron definidos alcanzar una razén de verosimilitud no menor
de 100 o al menos 3 exclusiones. Para concluir casos no resueltos o caracterizar eventos
genéticos poco frecuentes que se presentaron, se utilizo el sistema multiplex GenomeLab™
Human STR Primer Set de la firma Beckman Coulter.

Resultados: Los estudios dirigidos a evaluar la paternidad representaron 98 % del total. Se
recibieron también otros dirigidos a evaluar la maternidad y la hermandad (uno en cada caso). Se
realizaron 115 analisis de relacion filial, de ellos 112 de paternidad. El 76,8 % de los anélisis de
paternidad contaron con participacion de la madre. EI 33% de los anélisis de paternidad indicaron
exclusion de este vinculo familiar, obteniéndose como promedio 4 marcadores excluyentes por
analisis excluyente. El 96,4% de los andlisis de paternidad realizados cumplieron los criterios de
cierre establecidos.

Conclusiones: Fueron resueltos satisfactoriamente los distintos tipos de analisis de relacion
filial realizados y se obtuvo informacion util a la hora de definir una estrategia futura para
enfrentar estos andlisis a mayor escala.

Palabras clave: relacion filial; microsatélites; STR; exclusion de paternidad.

ABSTRACT

Introduction: Uncertainty about filial relationships has psico-social effects on people
involved, and at present it is possible to be resolved using DNA markers. These kinds of
studies are being developed since 2017 thanks to the collaboration between Cubans National
Centre for Medical Genetics and Legal Medicine Institute.

Objectives: Knowing the main characteristics of filial relationships studies developed in
Cuba during 2017 and 2018 in order to draw up an approach for long-term continuity.
Methods: One hundred relationship studies, involving 115 filial relationship analyses, were
resolved using 11 STR tipe DNA markers, which were genotyped through Polymerase Chain
Reaction, denaturant polyacrylamide gel electrophoresis and silver staining. The proposal

goals were to obtain at least a Paterninity Index equal or higher than 100 or no less than 3
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exclusions. Multiplex system GenomeLab™ Human STR Primer Set (Beckman Coulter) was
used in some studies that not achieved closing parameters or where rare genetic events were
presented.

Results: Paternity studies were 98 % of total. Other kinds of studies were maternity test and
siblings test (one case each one). One hundred fifteen filial relationships were analyzed, 112
of them being paternity relationships. Paternity analysis including mother were 76.8 % of
them. Paternity was excluded in 33 % of paternity analysis, being 4 the average number of
exclusion markers. 96.4 % of paternity analysis matched quality parameters concerning close
standards.

Keywords: filial relationship; microsatellites; STR; paternity exclusion.

Introduccion

Desde el momento que la Humanidad se estructura en grupos sociales y comienza la
acumulacion de bienes materiales, el conocimiento de los vinculos biolégicos que unen a sus
miembros cobra gran importancia. La horda, la tribu, el clan, la familia, se basan en vinculos
de parentesco, al igual que la sucesién de bienes y aun de posiciones de poder dentro de la
estructura del grupo social. Y por su importancia y trascendencia, dichos vinculos han sido a
lo largo de la historia cuestionados, ya sea por factores que conducen a dudas sobre ellos o
por intereses personales.

La paternidad conlleva considerables consecuencias legales y financieras. Pero mas
importantes ain son las consecuencias emocionales a ella asociada. La duda de un hombre
sobre su paternidad o el desconocimiento, principalmente a edades tempranas, de quién es su
padre provoca en los afectados y, en cierta manera, en quienes los rodean, un estado de
inestabilidad emocional, inseguridad y pérdida de la autoestima que afecta su desarrollo
psiquico y social,*?

Y esto cobra méas importancia a partir de la definicion de la Organizacion Mundial de la
Salud® de que el concepto “salud” implica "un estado de completo bienestar fisico, mental

y social y no solamente la ausencia de afecciones o enfermedades”. De ello se deriva que los
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conflictos de paternidad integran el complejo marco de accién de los Sistemas de Salud
Publica.

Los estudios de relacion filial (ERF), principalmente de paternidad, se realizan desde el siglo
X1X mediante el empleo de marcadores seroldgicos mendelianos,® pero no es hasta finales
del siglo XX la introduccién de marcadores de ADN para estos fines que dichos estudios se
pueden realizar de forma eficiente.®

Cuba fue pionera en Ameérica Latina en el empleo de marcadores de ADN con fines forenses,
pero problemas enfrentados, principalmente, econdémicos, han impedido su ejecucién de
forma continua y con la intensidad requerida.

A finales del afio 2017, por orientacion del Ministerio de Salud Publica (MINSAP), se
establece colaboracion entre el Centro Nacional de Genética Médica y el Instituto de
Medicina Legal para darle continuidad a estos estudios.

Este trabajo presentd los principales resultados derivados de los ERF realizados como fruto
de dicha colaboracién entre marzo de 2017 y abril de 2019.

El objetivo fue conocer las principales caracteristicas de cien estudios de relacion filial
realizados entre los afios 2017 y 2018 para obtener informacion que permitiera establecer una
estrategia futura al respecto.

Aunque el nimero de estudios no es suficiente para arribar a conclusiones, la informacion es
importante para la planificacion de recursos y definicion de estrategias dirigidas a realizar en

el futuro este tipo de estudios.

Métodos

Fueron realizados 100 estudios de relacion (ERF) en el periodo comprendido entre marzo del
2017 y abril del 2019.

La captacion y registro de estos estudios, asi como la identificacion de sus miembros,
obtencion del consentimiento informado y la toma de muestras fueron actividades realizadas
por el Instituto de Medicina Legal, institucién también responsabilizada con la cadena de

custodia de dichos Estudios hacia el Centro Nacional de Genética Médica, donde se
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realizaron los andlisis moleculares e interpretacion de los resultados, incluyendo los célculos
probabilisticos cuando estos se requirieron.

Se entiende por estudios de relacion filial al conjunto de miembros que se muestrean con un
objetivo comun y su estructura de define de acuerdo al niUmero de miembros de distintas
categorias que lo integran.

Se entiende por andlisis de relacion filial cada evaluacion realizada entre los miembros del
ERF; por ejemplo, un ERF en el que participen un supuesto padre (SP) y dos hijos implica
dos analisis de relacién filial, los del SP con cada uno de los hijos.

Los tipos de ERF realizados fueron destinados a evaluar la paternidad, la maternidad o la
hermandad.

Los estudios destinados a evaluar la paternidad a partir de los supuestos abuelos paternos,
debido a la no disponibilidad del supuesto padre, fueron considerados como de paternidad,
aunqgue la estrategia de anélisis es diferente, pues el objetivo de analizar a los supuestos
abuelos es conocer los posibles genotipos del supuesto padre para evaluar ponderadamente
la probabilidad de paternidad de este ultimo.

Se realiz6 también analisis de identificacion médico forense a partir de ambos progenitores
dubitados en un estudio de paternidad a partir de los presuntos abuelos en el que con
posterioridad fue incluido el supuesto padre.

El tipo de muestra utilizada fue de sangre periférica obtenida mediante puncion venosa con
EDTA como anticoagulante o de sangre inmovilizada en papel de filtro.

Los andlisis de relacion filial fueron realizados mediante el empleo de marcadores de ADN
autosomicos tipo microsatélites, también conocidos como STR (del inglés Short Tandem
Repeats), todos con unidad repetitiva de 4 pares de bases (pb).

Para los andlisis se dispuso de dos baterias de marcadores, las cuales seran referidas en lo
adelante como bateria:

e Bateria A: integrada por 9 marcadores presentes en sistemas triplex de la firma
Promega Corporation: sistema CTT (marcadores CSF1PO, TPOX y THO01), sistema FFv
(marcadores FESFPS, F13A01 y vWA) y Sistema SilverSTR Ill (marcadores D16S539,
D7S820 y D13S317).
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e Bateria B: integrada por otros dos marcadores, F13B y LPL, ambos en formato

monoplex, también de la firma comercial Promega Corporation.

Para considerar un analisis como excluyente de la maternidad o paternidad se definié la
presencia de al menos 3 marcadores excluyentes.

Los andlisis en los que no se presentaron marcadores excluyentes, se calcul6 la Razon de
Verosimilitud Acumulada (LR, de Likelihood Ratio en inglés) a partir de los valores
individuales de LR de los marcadores analizados,® definiéndose como criterio para el cierre
de los mismos un valor de LR no menor que 100. Los LR para los analisis de paternidad y
maternidad se identificaron con las siglas IP e IM, respectivamente.

Para los analisis de otras relaciones filiales se aceptd el valor obtenido de LR a partir de al
menos 9 marcadores.

La verificacion de que un individuo era hijo biologico de dos presuntos progenitores se
realiz6 mediante el analisis de identificacion forense a partir de ambos padres dubitados.®
Aunque en la mayoria de los andlisis de paternidad y maternidad se evaluaron los 9
marcadores que integran la bateria A, en algunos casos los analisis fueron cerrados con un
namero menor de ellos siempre y cuando se hubiesen alcanzado alguno de los criterios de
cierre.

Cuando en estos analisis no se alcanzé alguno de los criterios de cierre con los nueve
marcadores de la bateria A, se incluyeron los dos marcadores presentes en la bateria B.

En los analisis de otras relaciones filiales se utilizaron los 9 marcadores de la bateria A.

En estudios que resultaron dudosos debido a la presencia de eventos genéticos poco
frecuentes, en los que se requeria verificar los genotipos reportados por las baterias de estudio
0 en los que no se alcanzd el nimero de exclusiones definido, se empled una bateria de
verificacion integrada por los once marcadores que contiene el sistema multiplex
GenomeLab™ Human STR Primer Set de la firma Beckman Coulter. Esta bateria contiene 6
de los marcadores integrantes de las baterias de estudio (THO1, D13A317, D7S820,
D16S539, TPOX y CSF1FOQ) y otros cinco marcadores no presentes en ellas (D18S51, Penta
E, Penta D, D3S1358 y D8S1179).
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Informacion sobre la estructura molecular y localizacién cromosémica de los marcadores
STR utilizados se encuentra en el sitio STRBase.(")

En todos los analisis en que se obtuvo exclusion de la paternidad se repitio el genotipaje en
el supuesto padre (SP) de al menos 2 de los marcadores excluyentes.

Cuando se obtuvieron solo 1 6 2 marcadores excluyentes, los mismos fueron considerados
como mutaciones y se incluyd en el calculo del IP Acumulado el valor de IP de ellos, segun
recomienda la Sociedad Internacional de Genética Forense (ISFG por sus siglas en inglés),®
considerando su calculo segln el modelo mutacional de paso a paso.®?

Para el genotipaje de estos marcadores se siguieron las recomendaciones de la
|SFG.(8’11’12’13’14)

El ADN fue extraido de todas las muestras mediante el método Chellex 100.(%

La amplificacion de los loci en que estan presentes estos marcadores se realiz6 en un
termociclador de la firma MJ Research modelo Giant.

La resolucidn de los alelos correspondientes a los marcadores de las baterias de estudio fue
realizada mediante electroforesis en geles de poliacrilamida desnaturalizantes, ambas
actividades de acuerdo a las instrucciones del fabricante de los sistemas comerciales STR
utilizados (Promega Corpation), y la visualizacion de los alelos se realiz6 mediante tincion
con plata utilizando el sistema comercial DNA Silver Staining Kit de la firma GE HealthCare;
los alelos se caracterizaron mediante comparacion visual contra las escaleras de alelos
(ladders) incluidos en sus respectivos sistemas comerciales de la firma Promega Corp. En el
caso del marcador THO1 a su correspondiente escalera de alelos se le incorporo6 el alelo 9.3
comercializado por la misma firma.

La resolucion de los alelos correspondientes a los marcadores integrantes de la bateria
complementaria fue realizada mediante electroforesis capilar en el equipo GeXP Genetic
Analysis System de la firma Beckman Coulter.

En cada lote de muestras a ser analizado se incluyd un control positivo de genotipos

conocidos para estos marcadores y un control de reaccion en el que no se afiade ADN.
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En los célculos probabilisticos se utilizaron las frecuencias alélicas para estos marcadores
reportados por la firma Promega Corporation para la poblacion hispana residente en los
Estados Unidos de América. 9

Para el reporte de una probabilidad de relacion filial (en valor porcentual) se consider6 una
probabilidad a priori del 50 %.

Las variables evaluadas fueron los tipos y estructuras de los Estudios recibidos, los indices
de Verosimilitud (LR), expresados de acuerdo al tipo de andlisis y las exclusiones obtenidas
(en los casos en que éstas pueden ser consideradas) para cada tipo de analisis realizado.
Ademas, se calculd la Probabilidad de Exclusiéon (PE) préctica tanto para cada uno de los

principales marcadores como para cada uno de los sistemas multiplex utilizados.

Resultados

Se muestra la clasificacion de los estudios de relacion filial de acuerdo a su estructura (Fig. 1).
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Fig. 1 — NUmero de estudios de acuerdo a su estructura. M: madre; H: hijo, SP: supuesto padre, SM:

supuesta madre.

Fueron dos los estudios con participacion de la madre destinados a evaluar la paternidad

respecto a méas de un hijo; en uno de ellos participaron dos hijos y en el otro tres. Pero en
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ambos casos se pudo conocer que los hijos eran fruto de un mismo embarazo al presentar los
mismos genotipos para los marcadores analizados, por lo que en ambos casos se considerd
como un solo analisis de paternidad.

En el desglose de los tipos de andlisis de relacion filial realizados predominé los estudios de

paternidad (Fig. 2).
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Fig. 2 — Diferentes tipos de relacion filial realizados.

La informacion correspondiente a los andlisis de relacion filial no destinados a evaluar la

paternidad, se observa en la tabla 1.

Tabla 1 - Resultados de los anélisis de relacién filial no de paternidad

Tipo de Marcadores LR*

relacion evaluados
Hermandad 9 94,9
Maternidad 11 283,3
Identificacion forense 8 4273

(*) indice de Verosimilitud (LR)

En la Fig. 3 se observa que predominaron los andlisis de paternidad con la participacién de

la madre.
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u Con madre

® Sin madre

Fig. 3 — Andlisis de paternidad clasificados de acuerdo a si particip6 o no la madre.

Los resultados (exclusién o no) de los analisis de paternidad teniendo en cuenta la
participacion o no de la madre se exponen en la Fig. 4. No se encontraron diferencias entre
los porcentajes de exclusién o no de los analisis de paternidad entre los casos en los que
participo la madre respecto al que no cont6 con su inclusion.
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Fig. 4 — Resultados de los analisis de paternidad.
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En la Fig. 5 se muestran los rangos de valores de IP que se alcanzaron en los analisis
realizados. Los valores promedios de IP fueron 61 336 en analisis con participacion de la

madre y 14 391 cuando no participd la madre.
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Fig. 5 — Valores de indice de paternidad correspondientes a los andlisis realizados.

En la Fig. 6 se muestra el nUmero de marcadores excluyentes obtenidos de acuerdo a la
participacion o no de la madre. ElI 81,1 % de los andlisis de paternidad con exclusion
presentaron mas de 3 marcadores excluyentes y el 73 % de ellos cerraron con al menos 4
marcadores excluyentes, obteniéndose globalmente un valor promedio de 4 marcadores
excluyentes por analisis que presenta exclusion de la paternidad. Solo uno de los analisis que
excluyen la paternidad presentd menos de 3 marcadores excluyentes, para un cumplimiento

del criterio de cierre del 97,3 %.

() ev-nc___|

Esta obra estd bajo una licencia https://creativecom mons.org/licenses/b y-nc/4.0/deed.es E S

11



eCiMED

@ eomonALCiencias mEDICAS Revista Cubana de Genética Comunitaria 2020;13(3):e120
80 75,0
70 66,7
60
S0
40
33,3
30
21,4

20
10

3,6

-0 g

0
Con madre Sin madre

m < 3 marcadores
» 3 marcadores
= 3 marcadores

Fig. 6 — NUmero de marcadores excluyentes en los andlisis con participacién o no de la madre.

El andlisis con exclusion de la paternidad en que no se cumpli6 el criterio de cierre
correspondid a un andlisis con participacion de la madre y solo se encontraron 2 marcadores
excluyentes, pero la exclusién fue confirmada con la Bateria de verificacién (Sistema
GenomeLab™ Human STR Primer Set), la cual reportd otros tres marcadores excluyentes.

Valores de Probabilidades de Exclusion practicas obtenidos para los 9 marcadores

principales integrantes de la Bateria A (Fig. 7).

Esta obra esta bajo una licencia https://creativecom mons.org/licenses/b y-nc/4.0/deed.es E S

12



€CIMED , » L
@ EOTORAL CIENCIAS MEDICAS Revista Cubana de Genética Comunitaria 2020;13(3):e120

70
63.0 63.0
[=1]
542 556 538
- 481 431
446

e a7
=
z ¥
E
]
B 30

20

10

o
CSF1PO TROX THOL F13A01 FESFPS VWA 01655359 D7s320 0135317
u PE prictica

Fig. 7 — Probabilidades de exclusion practica que presentaron los principales 9 marcadores.

Respecto a los analisis no excluyentes, dos de los analisis con participacion de la madre
reportaron IP< 100, mientras que esta situacion se presentd en solo uno de los analisis sin
participacion de la madre, para un total de 3 analisis no excluyentes que no cumplieron el
criterio de cierre. Esto significa que 96,0 % de los andlisis no excluyentes cumplieron el
criterio de cierre establecido.

Ademas, en los analisis con participacion de la madre sin exclusiéon de la paternidad 74,1 %
alcanza valores de IP superiores a 1000, mientras que en los andlisis sin participacion de la madre
esta cifra es del 41,2 %.

Analisis de los tres estudios sin exclusion que no cumplieron el criterio de

cierre
1. Estudio de paternidad de tres hermanos gemelares univitelinos con participacién de
la madre present6 una mutacion en el marcador CSF1PO. Al calcularse el IP acumulado
teniendo en cuenta el valor de IP de este marcador, se obtuvo un valor de 39,2.
2. Estudio de paternidad a partir de los supuestos abuelos paternos con participacion de
la madre solo reporté un IP de 76,9 a partir del empleo de 10 de los marcadores que integran

las baterias de analisis. Al incorporarse al ERF a un individuo que se suponia era el supuesto
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padre, se verifico que el mismo era el hijo de los supuestos abuelos mediante un analisis de
identificacion forense con ambos padres dubitados, en el que se obtuvo un LR de 4272,9;
entonces se realizé el analisis de su paternidad respecto al hijo, obteniéndose un IP de 232,4.

3. En estudio de paternidad a partir del supuesto padre y sin participacion de la madre
se analizaron los 11 marcadores que integran las baterias de estudio, obteniéndose un IP de
solo 24,04. El empleo del Sistema GenomeLab™ Human STR Primer Set permiti6 verificar
los genotipos de los 6 marcadores comunes con las baterias de estudio y sus otros marcadores
no indicaron exclusién de la paternidad. A pesar de la débil fortaleza de la evidencia reportada
por el IP, se concluyd que no excluia sobre las siguientes bases: la ausencia de marcadores
excluyentes en el total de 15 marcadores analizados y a que la Probabilidad de Exclusion de
los 11 marcadores analizados fue de 98,5 %, por lo que es poco probable que alguno de ellos

no haya expresado una exclusién, de no ser el supuesto padre el padre bioldgico del hijo.

La valoracion general de la eficiencia de los analisis de paternidad indica que 96,4 % de los
mismos se obtuvo resultados que complacen los criterios de cierre definidos.

La PE indica la probabilidad que tiene un marcador de reportar exclusién cuando en un
estudio de paternidad el supuesto padre no es el padre bioldgico. Cinco de los nueve
marcadores principales utilizados presentaron PE practica superior al 50 %, destacandose los
marcadores VWA y D7S820, ambos con valores de 63 %.

Se reflejan los valores de Probabilidad de Exclusion Combinada (PEC) de los tres sistemas

multiplex utilizados en este trabajo (Ta.

Tabla 2 - Probabilidad de Exclusion préctica reportada por los sistemas multiplex utilizados

Sistema Marcadores PEC (%)
CTT CSF1PO, TPOX, THO1 86,4
FFv F13A01, FESFPS, VWA 90,4

STRIII D16S539, D75820, D13S317 91,1

PEC: Probabilidad de Exclusion Combinada
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Discusion
Predominé los estudios dirigidos a evaluar la paternidad (98 % de los casos), los cuales
presentaron una variada estructura. Otras relaciones filiales evaluadas fueron la maternidad
y la hermandad, pero solo un caso de cada una de ellas.
Aungue la mayor cantidad de ERF (64 %) estuvo integrada por tres miembros, a la hora de
planificar los recursos requeridos para enfrentar esta tarea hay que tener en cuenta las cifras
de los que presentaron otras cantidades de miembros. De tal forma, en estos 100 estudios
participaron 293 miembros, lo que representa un promedio aproximado de 2,9 miembros por
Estudio.
Los criterios de cierre de analisis de paternidad o maternidad adoptados para este trabajo son
conservadores, ajustados a las posibilidades técnicas con que se contaba para la realizacién
de los mismos (numero de marcadores disponibles y caracteristicas de los mismos.
A nivel internacional, los criterios de cierre son cada vez mas exigentes debido a la
posibilidad de contar con sistemas multiplex de marcadores que incluyen gran nimero de
ellos y que son procesados simultaneamente. Al contarse con mas marcadores, aumenta el
numero de exclusiones y el valor de IP alcanzados, segun el andlisis sea excluyente o no,
respectivamente.
Pero no por ello los criterios adoptados para este trabajo pueden ser cuestionados.
Respecto al criterio de cierre de analisis excluyentes, la ISFG® plantea que cada laboratorio
debe establecer su propio criterio y son muy variados los criterios asumidos
internacionalmente al respecto. Tanto en México”® como en China®® los principales
laboratorios de Genética Forense definen como criterio de cierre mas de 2 marcadores
excluyentes.
El exigir tres marcadores excluyentes como criterio de cierre de un andlisis se basa en una
presuncidn probabilistica: considerando que la tasa de mutacién promedio de un marcador
STR es de 0,001 por gameto por generacion,?® la probabilidad de que se presenten tres
mutaciones simultaneamente en un individuo es de 1 por cada 1000000 000 (10°).
Respecto al criterio de cierre de andlisis no excluyentes, la ISFG no se pronuncia. Desde el

punto de vista juridico® se considera suficiente un IP= 100, pues el mismo representa una

(@) ev-ro |
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Probabilidad de Paternidad del 99 % cuando se considera una probabilidad a priori de 50 %.
En Estados Unidos de América,®® el 65 % de los laboratorios usan un valor de IP= 100 y
solo el 2 % de ellos usan un valor de IP> 1000.

En otros analisis de relacion filial (hermano-hemano, tio-sobrino, etc.), no existe la
posibilidad de exclusion del vinculo y la norma general es analizar el mayor numero de
marcadores y cerrar con el valor de LR alcanzado.®?

El andlisis incluido en este trabajo dirigido a evaluar la maternidad fue resuelto
satisfactoriamente con una probabilidad de maternidad del 99,648 %.

La evaluacion del caso de hermandad-reportd una probabilidad de tal vinculo del 98,958 %, valor
satisfactorio para este tipo de analisis, teniendo en cuenta que existe una probabilidad del 25 %
de que dos hermanos no compartan ningdn alelo o de que compartan ambos alelos.

En los analisis de paternidad se presentaron tres de las variantes mas frecuentes: con la
participacion del supuesto padre y de la madre, con la del supuesto padre sin la madre y a
partir de los supuestos abuelos paternos con participacién de la madre.

En los analisis de paternidad realizados predominé (76,8 % del total) aquellos en los que
particip6 la madre. Esta es la proporcidn que se espera cuando los andlisis son solicitados
legalmente, pero en la actualidad se presentan nuevas alternativas de estudios en los que se
acepta la ausencia de la madre, principalmente en los laboratorios privados. Por ejemplo, en
México,*") 77 % de los andlisis de paternidad no participa la madre.

Es de esperar que el comportamiento de los analisis de paternidad con participacion o no de
la madre sea diferente, debido a que la no participacion de la madre dificulta el analisis al no
poderse definir el alelo de origen paterno en el hijo. No obstante, en este conjunto de estudios
presentado en este trabajo el comportamiento de ambos tipos de analisis fue similar.

Los andlisis efectuados con o sin participacion de la madre presentaron valores similares de
exclusion: en los primeros se excluye la paternidad en el 32,6 % de los casos y en los
segundos en el 34,6 %. Esto refleja un valor global de andlisis excluyentes del 33,0 %.

La tasa de analisis de paternidad excluyentes varia mucho de un pais a otro, reportandose
valores desde el 1 % hasta superiores al 30 %% debido tanto a factores técnicos (niimero y

poder de exclusion de los marcadores utilizados) como a factores socioeconémicos.??

(@) ev-ro |
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La tasa del 33 % de analisis excluyentes fue superior al valor promedio de 24,1 % reportado
durante el 2013 en Estados Unidos de América,??, pero cercano al valor del 29,6 % reportado
en México."

Cuando se evalla la PE practica combinada de los tres sistemas multiplex utilizados a partir
de los valores correspondientes a sus marcadores, se obtiene que el orden de menor a mayor
valor de dicho parametro es CTT — FFv — STRIII. Esta informacion es importante para definir

una estrategia escalonada para enfrentar futuros estudios.

Conclusiones

Este articulo representa la primera publicacién sobre las caracteristicas de los estudios de
relacion filial en Cuba.

Se enfrentaron satisfactoriamente los tipos de relacion filial mas comunes, aln en presencia
de eventos genéticos complejos, siendo suficiente la bateria A de 9 marcadores para resolver
la gran mayoria de los andlisis con resultados que satisfacen los criterios de cierre definidos.
La informacién obtenida respecto a parametros como las caracteristicas de los ERF, los
valores de LR obtenidos para los diferentes tipos de analisis, la cantidad de exclusiones
obtenidas y la probabilidad de exclusién practica de los marcadores y de baterias que ellos
integran, deben ser de gran utilidad para la planificacion futura de los ERF en el pais,

facilitando su eficiencia.
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