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Explorando la Ciencia Forense: Experiencia de Pasantia en

el Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses
Karen Mayerly Espafiol Contreras

Resumen

En este informe, se describen las actividades generales de una pasante en el Instituto
Nacional de Medicina Legal y Ciencias Forenses (INMLyCF) y se ofrece una visién general de
los servicios que ofrece la institucidn; posteriormente, se describen los objetivos principales
que se propuso al inicio de la pasantia. A lo largo del informe, se detallara las distintas areas
en las que se trabajé. Ademads, se comparten los logros alcanzados durante este periodo. Se
presentan conclusiones sobre esta experiencia en el desarrollo profesional y se ofrecen
recomendaciones para futuros pasantes que estén interesados en realizar su pasantia en
este instituto. Por ultimo, se comparte el trabajo de investigacién realizado, ofreciendo un
resumen de los temas abordados, las metodologias utilizadas y las conclusiones alcanzadas.
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1. Presentacion

El Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses representa un entorno donde se puede
aplicar la teoria aprendida en el aula a situaciones reales. Esta experiencia practica
proporciona una comprensiéon mas profunda de los principios bioldgicos presentes en la
investigacion criminalistica.

La pasantia en este instituto ofrece una visién completa de los procesos moleculares, lo cual
es de gran valor para estudiantes de biologia interesadas en entender cémo este campo
impacta en el sistema de justicia. Desde participar en la recepcidn de casos hasta la entrega
de informes periciales, esta experiencia brinda una perspectiva Unica sobre el rol de los
profesionales de la biologia en la administracién de justicia. También, posibilita aportar al
progreso social al facilitar la identificacién de individuos que permanecian desaparecidos
durante largos periodos. Esta labor de reconocimiento ofrece consuelo a las familias que
han sufrido debido a la persistente violencia que ha marcado la historia del pais.

2. Resena de la institucion

El Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forense es un establecimiento publico de
referencia técnico-cientifica que dirige y controla el sistema de Medicina Legal y Ciencias
Forenses en Colombia. Prestan servicios forenses a la comunidad y a la administracién de
justicia sustentados en la investigacién cientifica y la idoneidad del talento humano en un
marco de calidad, imparcialidad, competitividad y respeto por la dignidad humana (1). Las
ciencias forenses, son un conjunto de disciplinas de las ciencias naturales, que aplican el
método cientifico al analisis de los elementos materia de prueba "EMP" o evidencias fisicas
"EF" con el fin de proporcionarle a la administracion de justicia evidencia cientifica imparcial
sobre las circunstancias de tiempo, modo y lugar en el que ocurrieron los hechos motivo de
investigacion. Su campo de trabajo esta relacionado con el reconocimiento, identificacién,
individualizacidn y evaluacién de los elementos materiales probatorios y en algunos casos,
con su testimonio como testigo pericial ante la corte (2).

Dentro de estos servicios se encuentra el laboratorio de Biologia Forense que se ocupa del
analisis de muestras bioldgicas recolectadas como EMP de posibles hechos delictivos para
determinacion de sangre humana, busqueda e identificacion de espermatozoides, andlisis
macroscopico y microscopico de elementos pilosos y determinacion de saliva humana. Los
resultados reportados permiten orientar a la autoridad competente, acerca de la utilidad
de solicitar estudio genético con el fin de identificar al individuo del cual procede el material
bioldgico analizado. También cuenta con el laboratorio de Genética Forense donde se
estudia la herencia que sirve como apoyo a investigaciones judiciales para la identificacidn
de personas, cadaveres y fragmentos corporales humanos, individualizacién de vestigios



bioldgicos de interés en la investigacidon criminal y en la investigacion genética de la filiacién
o pruebas de paternidad y/o maternidad (2).

Figura-1. Instituto Nacional de Medicina Legal y Ciencia forenses.

Tomada de: https://www.medicinalegal.gov.co/

3. Objetivos
3.1 Objetivo general

Adquirir conocimientos, habilidades y destrezas de las ciencias bioldgicas aplicadas al
campo forense.

3.2 Objetivos especificos

1. Obtener habilidades practicas y técnicas especificas para llevar a cabo la deteccion
de fluidos corporales y analisis genéticos relevantes en el contexto forense.

2. Identificar y comprender los tipos de analisis realizados en los laboratorios de
biologia y genética forense, incluyendo la deteccién de fluidos corporales y los
analisis genéticos aplicados.

3. Aplicar técnicas estadisticas en la interpretacién de resultados genéticos con el fin
de determinar el origen de muestras bioldgicas, como parte del proceso analitico
forense.

4. Realizar una revision exhaustiva sobre las diversas metodologias y analisis
empleados en la investigacion del ADN mitocondrial en el ambito forense para
ampliar el conocimiento sobre esta area especifica y su aplicacién practica en la
resolucién de casos.



4. Logros alcanzados

e Capacitacion en Bioseguridad donde se adquirieron conocimientos sobre normas de
calidad y seguridad en laboratorios.

e Experiencia en el campo forense donde se desarrollaron habilidades vy
responsabilidades de un biélogo en el dmbito forense.

e Rotacidn por diferentes areas del Instituto: Administracion de Casos, Metrologia,
Biologia, Restos Oseos y Genética.

e Presentacién en club de revista sobre tipos de extraccidon y analisis de ADN
mitocondrial.

e Elaboracién y envio de un articulo de revisidon a una revista cientifica.

5. Dificultades

La pasantia tuvo que extenderse debido a los inconvenientes que surgieron al inicio por los
documentos solicitados en el Instituto; esta situaciéon imprevista hizo imposible que se
comenzara en la fecha programada. Este retraso inicial generd la necesidad de comenzar
después de la fecha programada para poder cumplir con los objetivos y responsabilidades
establecidos. Es importante destacar que la decisién de alargar la pasantia se tomé en
consulta con las coordinadoras responsables de la pasantia.

6. Resultados

6.1 Capacitacion de bioseguridad

Antes de comenzar las practicas se asistio a la capacitacién en buenas practicas de
laboratorio y bioseguridad con una intensidad de 2 horas tedricas, con el fin de que la
estudiante tuviera conocimiento de las normal y los estandares de calidad y seguridad
establecidos por los laboratorios, ademas de conocer los riesgos asociados a los productos
quimicos, desechos y procedimientos utilizados para prevenir accidentes, lesiones y
contaminaciones cruzadas.

6.2 Experiencia de un Bidlogo en el campo forense

Es crucial destacar que la efectividad de las investigaciones penales esta estrechamente
ligada a las pruebas técnicas proporcionadas por peritos y especialistas involucrados en
cada caso. Por tanto, las instituciones de justicia que tienen la capacidad de generar pruebas
técnico-cientificas son fundamentales para asegurar el adecuado desarrollo del programa
metodoldgico de investigacién criminal en nuestro pais (3). Por lo tanto, es de suma
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importancia que estos establecimientos cuenten con personal altamente capacitado en
estas areas del conocimiento para evitar errores en los dictdmenes. Es por esto por lo que
realizar una pasantia en el Instituto Nacional de Medicina Legal y Ciencias Forenses resulta
fundamental para el estudiante, ya que le brinda la oportunidad de comprender como se
desenvuelve un bidlogo en este dmbito, asumiendo responsabilidades y obligaciones, asi
como adquirir las habilidades necesarias para desempefiarse como profesional en un
entorno laboral, lo que fortalece su desarrollo profesional. La pasantia también ofrece a la
estudiante la oportunidad de desarrollar destrezas prdcticas en el laboratorio, asi como de
adquirir una mayor competencia en la aplicacién de técnicas y metodologias especificas.
Permitiendo comprender mas profundamente los procesos y conceptos asociados con estas
técnicas, lo que enriquece su formacion académica y su capacidad para contribuir de
manera efe  ctiva en el campo forense.

Areas de la pasantia

En el Instituto Nacional de Medicina Legal y Ciencias Forenses, se establece que cada
estudiante debe rotar por cuatro dreas fundamentales cada mes. Esto se hace para que la
estudiante comprenda el proceso desde cdmo deben llegar las muestras y el debido manejo
de los Elementos Materiales de Prueba (EMPs) en el sistema judicial, asi como comprender
todo el proceso de andlisis.

1. Administracion de casos

Se comenz6 la pasantia por el drea de administracién de casos, la estudiante comprende
cémo llegan las muestras de cada caso, cada una debe estar sellada y rotulada con su
cadena de custodia sin manchas ni tachones para que pueda ser remitida. Luego se procede
a la recepcién de los EMPs donde se sube al sistema generando un numero de radicado
Unico para cada caso. Posterior a esto, se estudia el caso y se ordena de acuerdo con su
nivel de prioridad para ser asignado a un perito y ser analizado.

En esta drea también se realiza capacitaciones de toma de muestras a diferentes ramas
como criminalistica y medicina, ya que son las primeras personas encargadas de garantizar
el correcto embalaje, rotulado y toma de las muestras para proceder a realizar su respecto
analisis dentro del laboratorio. En algunos casos de construccion de genealogias el perito a
cargo de esta area debe estar presente a la hora de la toma de muestras sanguineas en
tarjetas FTA para dar claridad sobre los procesos y formatos necesarios para el
procesamiento de las muestras. Se estima en promedio veinte casos recibidos y aceptados
para su analisis.

2. Metrologia

La segunda area donde la estudiante rota es en el drea de metrologia, la ciencia de las
mediciones. Aqui se reconoce la importancia de seguir con las normas del laboratorio



teniendo un inventario, plan de mantenimiento, verificacidn y calibraciéon de cada equipo
del laboratorio. En esta area se resalta la importancia de tener los equipos calibrados como
las balanzas y las pipetas que los peritos utilizan para realizar cada proceso, ya que son
instrumentos criticos para medir cantidades precisas de reactivos que se utilizan en cada
proceso. La calibracidon disminuye el margen de error dando mediciones mas exactas y
confiables para el perito, brindando mas fiabilidad en los resultados obtenidos. También se
tiene en cuenta la temperatura y la humedad relativa ya que estos factores ambientales
pueden afectar la precisidn de los datos en estos equipos.

Cada dia se toman datos de temperatura de neveras y de hornos para verificar que estén
funcionando adecuadamente ayudando a su preservacion y garantizando su estabilidad e
integridad de las muestras y lo reactivos utilizados en cada andlisis. Ademas, las bajas
temperaturas proporcionan un ambiente estable y controlado para que las muestras de
ADN no se desnaturalicen y se preserven con el tiempo.

3. Area de Biologia

En el drea de biologia, la estudiante aprende a identificar los cuatro tipos de muestras
presentes: semen, saliva, sangre y pelos. Cada tipo de muestra requiere diferentes pruebas
preliminares y en algunas confirmatorias, y estos procesos estan descritos paso a paso en
los documentos técnicos conocidos como Protocolos Estandarizados de Trabajo (PET). El
analisis varia segln la muestra obtenida. Para la muestra de semen, se utilizan técnicas
como el arbol de navidad e inmunocromatografica para identificar proteinas como el
antigeno especifico de prostata (PSA) o semelogenina presentes en este fluido. El
estudiante desarrolla habilidades para identificar visualmente la morfologia y colorimetria
de los espermatozoides en diferentes muestras con células epiteliales (figura 2), ademas de
realizar de manera agil la lectura de laminas. Se hizo lectura aproximadamente de diez
[dminas con tincidn.

En el caso de la muestra de saliva, se realiza una prueba inmunocromatografica para
detectar la presencia de la proteina alfa-amilasa. Se estuvo presente aproximadamente en
once casos. De manera similar, para la muestra de sangre, se utiliza la técnica
inmunocromatografica para reconocer la presencia de hemoglobina (figura 3). Durante
estos procesos, se comprende la toma de muestras y el proceso de extraccién, para luego
realizar la lectura y analisis de los resultados. Ademas, se reconoce la importancia de incluir
siempre controles de calidad y gestionar correctamente la cadena de custodia para asegurar
la veracidad y transparencia de los resultados.

En cuanto a la identificacion de pelos, se emplean técnicas diferentes que involucran
factores macro y microscopicos. Estos factores incluyen la forma del bulbo, la forma interna
y otros aspectos que permiten distinguir entre pelos de animales y pelos humanos. En la
estadia en esta drea no hubo casos de identificacion de pelos humanos, pero se tuvo la
oportunidad de comparar pelos de diferentes tipos de especies con las de humano vy asi



poder identificar de forma mas clara las diferencias morfolégicas que se encuentran en
estas muestras.

Figura 2. Tincién Arbol de navidad.
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Figura 3. Test de pruebas inmunocromatograficas.

4. Restos 6seos

La estudiante comprende cdmo se realiza el procesamiento de casos de restos dseos para
identificacion humana. Cuando llegan las muestras de huesos, se debe seleccionar la mejor
pieza para analizar. En el instituto, se recomienda dar prioridad a huesos largos y piezas
dentales, ya que estudios indican que son las partes donde el ADN se conserva mejor. Una
vez seleccionada la pieza es triturada en partes pequenas, se realiza un proceso de limpieza
mediante lavados con hipoclorito y agua desionizada. Esto facilita el desprendimiento de



tejido y garantiza una superficie limpia para el anadlisis. Luego, los huesos se secan y se
pulverizan utilizando esferas de acero inoxidable.

Una vez pulverizado, se realiza un proceso de digestion y descalcificacién utilizando
proteinasa K y agentes quelantes para separar el ADN de la matriz mineral en la que se
encuentra. Durante este proceso, el ADN se mantiene protegido de la degradacién causada
por los cristales de hidroxiapatita y es liberado al medio junto con los productos proteicos
de la digestidon. Posteriormente, el ADN se aisla de los restos celulares utilizando técnicas
de extraccién y purificacion, como fenol-cloroformo, columnas de silice o perlas de
magnesio (Prepfiler). Es importante destacar la necesidad de contar siempre con controles
para verificar la ausencia de contaminacién en cada etapa del proceso.

Una vez obtenido el ADN, se realiza una PCR cuantitativa (PCRq) para determinar el grado
de degradacion de las muestras, ya que muchas veces llegan en mal estado. Conociendo la
cantidad de ADN vy el grado de degradacién de cada muestra, el perito realiza cdlculos
estadisticos para ajustar la concentracién de ADN necesaria en la PCR, de manera que pueda
amplificarse y ser posteriormente leido por electroforesis capilar. Esto permite obtener un
perfil genético y realizar interpretacion de resultados para poder cotejar con muestras ya
existentes o seringresadas a CODIS. Es importante sefialar que en este campo se procesaron
mas de veinte casos, ya que no estd sujeto a un limite mensual de casos como lo estan las
otras areas.

5. Area de Genética

En el drea de criminalistica, la estudiante acompana la recepcién y clasificacidén de los casos
recibidos como homicidios, lesiones personales y delitos sexuales. Esta area se centra en la
realizacion de pruebas genéticas, donde se destacan los cdlculos bioestadisticos para
evaluar diferentes aspectos como stutters y alelos nuevos en la poblacién, asi como el
analisis de mezclas.

Para llevar a cabo estas pruebas, se debe primero extraer y purificar el ADN de muestras
bioldgicas diversas, tales como sangre, células epiteliales y pelo. Una técnica crucial es la
extraccién diferencial de muestras postcoitales, la cual permite separar espermatozoides
de células epiteliales utilizando equipos semiautomaticos con esferas magnéticas
(prepfiler).

Una vez obtenido el ADN, se procede a realizar una PCR para obtener un electroferograma
gue revela los resultados de la extraccion (figura 4). Antes de analizar estos resultados, es
crucial realizar un punto de control donde se compara el perfil obtenido con los perfiles de
todos los integrantes del equipo forense, asegurando asi que no haya habido contaminacion
cruzada durante el proceso. Ademas, se verifica la validez de los controles negativo y
positivo para confirmar que los reactivos se encuentren libres de contaminacién y no se
presentara errores durante el montaje de la PCR.
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Finalmente, se obtiene un electroferograma completo donde se pueden observar los alelos
de cada marcador presente en el kit utilizado, lo que permite realizar analisis estadisticos
posteriores para determinar la relevancia de la informacién genética en el caso en cuestion.

SplaRionsiens
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Figura 4. Perfil genético extraido de tarjeta FTA del estudiante.

6.3 Presentacion en club de revista

Se llevd a cabo una exhaustiva revision de la bibliografia existente para recopilar
informacidn cientifica sobre las diversas estrategias y metodologias de analisis forense del
ADN mitocondrial. Una vez completada esta etapa, se procedidé a organizar y sintetizar la
informacién para su presentacion de manera clara y precisa en el club de revista del
Instituto de Medicina Legal y Ciencias Forenses al finalizar la pasantia. Finalmente, se
procede a preparar el articulo de revision para su publicacién (ver anexo).

7. Conclusiones

Realizar una pasantia en el Instituto Nacional de Medicina Legal y Ciencias Forenses es una
oportunidad invaluable para los estudiantes, ya que les permite comprender de primera
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mano el funcionamiento de un bidlogo forense, asi como adquirir habilidades practicas y
tedricas relevantes para su desempeiio profesional. Ademas, esta experiencia les permite
fortalecer su contribucion al campo forense en el futuro. No solo se trata de la experiencia
adquirida, sino también de la posibilidad de formar parte activa y aportar al sistema de
justicia del pais.

8. Recomendaciones

Recomiendo a los estudiantes tener siempre una actitud proactiva y abierta al aprendizaje
durante la pasantia, mostrando disposicion para aprender y buscando oportunidades para
adquirir nuevas habilidades y conocimientos. Ademas, es crucial ser puntual vy
comprometido en un entorno de laboratorio, demostrando disposiciéon e interés para
cumplir con los reglamentos establecidos en la institucion. Antes de comenzar, es
importante conocer y entender todas las normas de seguridad del laboratorio, ya que la
seguridad es una prioridad y los estudiantes deben estar conscientes de los procedimientos
y protocolos para evitar cualquier inconveniente en el laboratorio. Ademas de tener buenas
bases tedricas en biologia forense, genética, quimica y estadistica para poder comprender
de una forma mas clara y rdpida los procesos realizados.

9. Bibliografia

1. Instituto Nacional de Medicina Legal y Ciencias Forenses [Internet]. Available in:
https://www.medicinalegal.gov.co/quienes-somos.

2. Portafolio de Servicios Forenses - Instituto Nacional de Medicina Legal y Ciencias
Forenses [Internet]. Available in: https://www.medicinalegal.gov.co/portafolio-de-
servicios.

3. Modelo de protocolo latinoamericano de investigacidn de las muertes violentas de
mujeres por razones de género (femicidio/feminicidio) [Internet]. ONU Mujeres.
Available in: https://www.unwomen.org/es/digital-
library/publications/2014/8/modelo-de-protocolo-latinoamericano.

10. Anexos

Articulo de revisidn presentado en el club de revista del INMLCF. La revista donde se enviara
para que sea publicado se conoce como: Revista Actualidades Bioldgicas de la Universidad
de Antioquia.
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RESUMEN

El anélisis de ADN mitocondrial se ha convertido en una herramienta en el campo forense
cuando el ADN nuclear esta degradado o ausente. Esta técnica se vuelve especialmente
relevante en casos donde no hay otras soluciones viables disponibles, proporcionando una
alternativa para las autoridades judiciales al enfrentarse a escasez de informacién. Como
resultado, ha habido un aumento significativo en las solicitudes de analisis en este campo.
Esta revision examina diversos metodos utilizados en la extraccion, amplificacion,
secuenciacion y andlisis del ADN mitocondrial, destacando su importancia y comparando su
eficacia; ademéas de proporcionar una visién de opciones disponibles para el ADN

mitocondrial.
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ABSTRACT

Mitochondrial DNA analysis has become a tool in forensic science when nuclear DNA is
degraded or absent. This technique becomes particularly relevant in cases where no other
viable solutions are available, providing an alternative for judicial authorities facing a
scarcity of information. As a result, there has been a significant increase in requests for
analysis in this field. This review examines various methods used in the extraction,
amplification, sequencing, and analysis of mitochondrial DNA, highlighting its importance
and comparing its effectiveness, as well as providing an overview of available options for

mitochondrial DNA.

Keywords: Mitochondrial DNA, Forensic, Methods.

INTRODUCCION

En 1981, se logré un hito crucial en genética al secuenciar por completo el genoma
mitocondrial, compuesto por 37 genes y 16,569 pares de bases (Coronel Guzman, 2023). El
ADN mitocondrial (ADNmt) se distingue por su falta de recombinacion, su alto nimero de
copias, su herencia exclusivamente materna (J. quintero Ferrer et al., 2018) y su alta tasa
mutacional (Torres, 2009). Esto implica que todos los miembros de una familia comparten
el mismo ADNmt a lo largo de las generaciones (Syndercombe Court, 2021), lo que podria
facilitar la resolucion de vinculos biolégicos complejos (Ovchinnikov et al., 2016). La
mitocondria se divide en dos regiones principales: una region codificante y una region
control. La region control, que consta de 1.121 pares de bases, es especialmente significativa
en los laboratorios de genética debido a su alta variabilidad interpersonal. Esta region se

divide en tres areas conocidas como regiones hipervariables (HV), incluyendo HV1, HV2 y



HV3. La variabilidad genética encontrada en HV1 y HV2 supera a la de HV3, lo que las
convierte en las regiones mas secuenciadas para estudios forenses (Ferrer et al., 2019). Por
lo tanto, las regiones hipervariables se consideran la parte mas informativa del genoma
mitocondrial (Anderson etal., 1981). La secuenciacion del ADNmt se ha utilizado
ampliamente en laboratorios forenses en todo el mundo, especialmente en casos que

involucran evidencia biologica con condiciones critica (Avila et al., 2019).

A pesar de sus ventajas, el ADNmt presenta diversas limitaciones en su uso. Su variabilidad
genética es limitada, dificultando la distincion entre individuos relacionados por el linaje
materno y restringiendo su capacidad de discriminacion en ciertos casos (Crespillo et al.,
2011). Ademas, su herencia exclusiva por linea materna lo hace inadecuado para establecer
vinculos familiares paternos, reduciendo su utilidad en situaciones que requieren identificar
relaciones genéticas paternas y en la discriminacién de persona (Parsons & Coble, 2001). La
contaminacion cruzada de muestras de ADNmt durante la manipulacion y el procesamiento
puede dar lugar a resultados incorrectos o a la interpretacion errénea de los datos, dado que
se puede confundir con heteroplasmia (Bandelt & Salas, 2012). Ademas, la interpretacion de
los resultados del analisis del ADNmt puede ser complicada debido a la presencia de
heteroplasmia, que es la coexistencia de diferentes secuencias de ADNmt en una misma

célula o individuo, lo que requiere un andlisis minucioso (Brandstatter & Parson, 2003).

El ADN mitocondrial se considera méas susceptible a la contaminacién en comparacién con
el ADN nuclear debido a varias razones. En primer lugar, cada célula contiene multiples
copias de ADN mitocondrial, mientras que solo hay dos copias de ADN nuclear (Prieto Solla,
2004). Esta mayor cantidad de copias de ADN mitocondrial aumenta las posibilidades de

contaminacion durante el proceso de extraccion y analisis. Ademas, el ADN mitocondrial se



encuentra dentro de las mitocondrias, estructuras celulares presentes en gran namero en las
células y dispersas en el citoplasma. Las mitocondrias pueden liberar su contenido de ADN
mitocondrial en el entorno circundante, aumentando asi la probabilidad de contaminacion

(Cruz Hernandez, 2019).

Aunqgue el ADNmt presenta desventajas, sigue siendo una fuente valiosa de informacion
genética en investigaciones forenses. Se ha demostrado que es mas resistente a la degradacion
que el ADN nuclear debido a su alto nimero de copias por célula (Amorim et al., 2019), lo
que lo hace especialmente Gtil en casos donde las muestras son antiguas o cuando el ADN
nuclear esta degradado o limitado y no es viable para su analisis (Ballard, 2016). También es
util cuando los familiares son pocos informativos, lo que implica la falta de parientes que
compartan la misma linea materna (Gazi, 2018). EI ADN mitocondrial, a pesar de su limitada
capacidad para determinar la identidad individual debido a la ausencia de recombinacion, es
valioso al confirmar el linaje materno y proporcionar una alternativa de andlisis cuando el
ADN nuclear no es suficiente (Stoljarova et al., 2016). Su relevancia aumenta en situaciones
donde no hay otras soluciones disponibles, siendo particularmente Gtil para las autoridades
judiciales en casos con escasa informacion disponible, lo que ha impulsado un aumento en
las solicitudes de analisis de ADNmt en medicina forense, especialmente en casos donde el
analisis de ADN nuclear no es posible o en situaciones donde el andlisis de STR podria tener

eficiencia limitada (Alonso et al., 2012).

METODOLOGIA

Para la recopilacion de datos se buscé literatura que abarcaba articulos cientificos, que
trataran el tema del ADNmt en el analisis forense y se hizo un mayor énfasis en aquellos

articulos que mencionaran los métodos de extraccion y analisis de ADNmt. La informacion



se recolecto de la literatura que se encontro disponible en diferentes bases de datos como
Pubmed, Google scholar, Nature, Sciencedirect y SpringerLink. Se utilizaron la combinacion
de algunas palabras claves como ADN mitocondrial, extraccion ADN, identificacion,
métodos de analisis, etc. Solo se tomaron articulos publicados de los Gltimos afios, desde el
afio 1993 hasta el afio 2023, ya que en estos afios se concentran la mayoria de las
publicaciones sobre este tema. Adicionalmente los criterios de exclusion fueron articulos
donde no mencionaban las técnicas que utilizaban para procesar el ADNmt o articulos que
estuvieran por fuera del rango analizado, finalmente se tomo la literatura publicada en idioma

inglés y espariol.

DIFERENTES METODOS DE EXTRACCION

Fenol cloroformo

La extraccion de ADN es una técnica fundamental en la investigacion cientifica, con
aplicaciones diversas que incluyen la investigacion forense. Uno de los métodos ampliamente
utilizados es la extraccion con fenol/cloroformo, que permite separar el ADN de otros
componentes bioldgicos como proteinas, cofactores e iones. Por ejemplo, en muestras de
cabello, este método puede proporcionar hasta 30 uL de muestra, lo que permite realizar

analisis genéticos y secuenciacién (Takayanagi et al., 2003)

Se ha observado que diferentes protocolos de extraccion de ADN pueden ser efectivos para
eliminar los inhibidores de la PCR. Un estudio comparativo en restos 6seos encontré que
tanto el método de extraccion con fenol-cloroformo como otros métodos fueron eficientes en
este sentido (Velez et al., 2022). Aunque la extraccion organica con fenol/cloroformo ha sido

habitualmente el método principal de purificacion, se han desarrollado alternativas debido a



la toxicidad de los reactivos y el tiempo requerido para el procedimiento (Valverde et al.,

2011).

Sin embargo, el método de extraccion con fenol/cloroformo presenta algunas desventajas
importantes a considerar. En primer lugar, los reactivos utilizados en este método tienen un
alto grado de toxicidad, tanto para las personas como para el medio ambiente. Esto plantea
preocupaciones en términos de seguridad y manejo adecuado de los productos quimicos.
Ademas, el proceso de extraccion con fenol/cloroformo puede llevar méas tiempo en
comparacion con otros métodos disponibles. Esto puede ser un factor limitante en situaciones

en las que se requiere un procesamiento rapido de las muestras (Pérez Sanchez, 2022).

Otra desventaja es la posibilidad de contaminacion cruzada. Debido a los numerosos pasos
involucrados en el proceso de extraccion con fenol/cloroformo, existe un mayor riesgo de
que se produzca contaminacion entre las muestras. Ademas, el método de extraccion con
fenol/cloroformo no favorece la automatizacion como otros métodos disponibles. Debido a
la complejidad y los mdltiples pasos requeridos en el proceso, la extraccion con
fenol/cloroformo puede resultar mas dificil de automatizar, lo que limita su eficiencia y
capacidad de procesamiento en comparacion con alternativas mas automatizadas (Gazi,

2018)

Columnas de silice

El método de extraccion de ADN mediante columnas de silice ha demostrado ser altamente
eficiente en la recuperacion de ADN. Estas columnas contienen una matriz de silice que actia
como soporte para el ADN y facilita su retencion mientras se eliminan las impurezas. Durante

el proceso de extraccion, el ADN se une a las perlas de silice en la columna en un entorno



acido, lo cual preserva los acidos nucleicos debido a su afinidad por el medio. El uso de
columnas de silice permite un procesamiento rapido y simultaneo de multiples muestras

(Vinueza-Espinosa et al., 2020).

El tiempo de procesamiento varia entre 45 y 90 minutos por muestra, con un costo que oscila
entre 15y 45 ddlares por cada una. Esta eficiencia y rapidez en el procesamiento son ventajas
significativas del método de extraccion mediante columnas de silice en comparacion con

otros métodos comerciales (Vélez et al., 2022).

Ademas, el método de extraccion con silice ofrece otras ventajas. Permite trabajar con
volimenes pequefios y una menor cantidad inicial de muestra. También se ha demostrado
que es mas eficaz en la recuperacion de ADN amplificable por PCR en comparacion con
otros métodos. Sin embargo, es importante tener en cuenta que la preservacion adecuada de
los restos es fundamental para garantizar el éxito del analisis molecular. Entre las ventajas
adicionales del método de extraccion con silice se encuentran la disminucién en la
manipulacion, la eliminacion de inhibidores, la reduccién del tiempo y la capacidad de
automatizacion. Estas caracteristicas hacen que el método sea ain més atractivo en el campo

de la investigacion cientifica (Sierra et al., 2017).

Por otro lado, una desventaja del método de extraccion con silice son los altos costos por
muestra. Esto se debe a que los equipos y reactivos utilizados en el proceso son costosos. Sin
embargo, considerando las ventajas y la eficiencia del método, estos costos pueden

justificarse en determinadas situaciones (Vasquez Bonilla, 2019).

Esferas magnéticas



La obtencion de acidos nucleicos (ARN y ADN) a través del uso de perlas magnéticas se
basa en la complementariedad de la hibridacién entre el &cido nucleico y las perlas, lo que
permite su posterior aislamiento mediante la aplicacion de campos magnético. El proceso de
extraccion con perlas magnéticas puede llevarse a cabo en un periodo de tiempo mas breve,
lo que facilita su automatizacion y ahorra tiempo. También se ha investigado el uso de
sistemas de microchip con perlas magnéticas, que han demostrado un rendimiento superior
en la extraccion de ADN mitocondrial en comparacion con los kits comerciales (Chang et al.,

2010).

Sin embargo, es importante tener en cuenta algunas desventajas de este enfoque. Por un lado,
se requiere contar con equipos especializados para la manipulacion de las perlas magnéticas
y laimplementacion de un sistema micro fluidos para la extraccion. Ademas, se ha observado
en algunos estudios que se recupera menos ADN en comparacion con otros métodos de
extraccion (Zander et al., 2017). A pesar de estas limitaciones, el uso de perlas magnéticas
sigue siendo una opcién prometedora para la extraccion eficiente y rapida de ADN en

diversas aplicaciones cientificas (Sierra et al., 2017).

Tabla 1. Comparacion entre métodos de extraccion (Sierra et al., 2017a) (Vélez et al., 2022)



Fenol- Columnas de silice | Prepfiler

cloroformo

Tiempo |45 y 480 | 45y 90 minutos 45y 480 minutos

minutos

Costo 0,5 a 2,0]|15y45ddlares por | 0,75 a 1,25 dolares

dolares cada una

% ADN | 38% 39,5% 16.3%

Resinas quelantes

El Chelex, una resina con propiedades quelantes, desempefia un papel crucial en la extraccion
de ADN al protegerlo durante el proceso de ebullicion y eliminar metales pesados que
podrian dafiarlo. Su capacidad para atrapar iones metalicos polivalentes es fundamental para
preservar la integridad del ADN durante la extraccion, actuando como un intercambiador de
iones que evita la ruptura del ADN durante la amplificacion por PCR. Posteriormente, el
ADN se recupera del sobrenadante mediante centrifugacién .El método Chelex-100, por su
parte, se destaca por ser simple, econémico y efectivo, basandose en el intercambio idnico

para unir iones de metales de transicion (Burgos et al., 2019).

Ademas, el método Chelex tiene beneficios potenciales en el andlisis forense, ya que
simplifica el proceso de extraccion, reduce la posibilidad de contaminacion y es menos
probable que contenga inhibidores de la PCR. A pesar de sus ventajas, el método Chelex
presenta limitaciones, como su dificultad para eliminar inhibidores de la PCR en muestras
complejas debido a la ausencia de pasos de purificacion. Ademas, puede ser menos eficiente

en muestras de baja calidad o con cantidades muy reducidas de ADN, lo que afecta la pureza
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del ADN extraido. Asimismo, puede no ser apropiado para ciertos tipos de muestras, como

tejidos mineralizados, donde otros métodos podrian ser mas adecuados (Walsh et al., 2018).

FTA

El papel FTA, un material absorbente basado en celulosa contiene cuatro sustancias quimicas
disefiadas para proteger el ADN de la degradacion causada por nucleasas y para preservar el
papel de crecimiento bacteriano. Esto hace que el ADN en papel FTA sea estable a
temperatura ambiente durante varios afios. Ademas, estas tarjetas estan impregnadas con

tampones, detergentes y agentes quelantes que facilitan la extraccion de ADN (ICMP, 2022).

Este proceso esta ganando atencién en la comunidad forense debido a la reduccién de costos
al eliminar pasos como la extraccion, purificacion y cuantificacion del ADN, asi como a la
prevencion de la accion de agentes degradantes durante estos procesos. Mientras que el
método convencional de secuenciacion de ADN mitocondrial implica varios pasos, como
extraccion, purificacion, amplificacion, secuenciacion y purificacion final de los productos
secuenciados, este estudio sustituyo6 el paso de extraccion por un lavado de 30 minutos de
gotas de sangre FTA (Kitpipit et al., 2013). Sin embargo, una desventaja importante del papel
FTA es que no permite la cuantificacién del ADN, lo que puede afectar la sensibilidad de la
PCR. Ademas, la calidad de las muestras puede influir en la cantidad de productos de PCR,

lo que podria limitar la eficiencia del método (Burgos et al., 2019).

DIFERENTES METODOS DE AMPLIFICACION

Para secuenciar el genoma mitocondrial, existen dos opciones disponibles. La primera opcion

implica secuenciar Unicamente la region de control, utilizando cebadores especificos para
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amplificar toda esta region. La segunda opcion es realizar una secuenciacion masiva paralela

para abordar el genoma completo.

En el caso de la secuenciacion masiva paralela de genomas mitocondriales completos, el
proceso se lleva a cabo en dos etapas de PCR multiplex (MPX1, MPX2) (Phillips et al.,
2014). En la primera etapa, se amplifican fragmentos del genoma mitocondrial utilizando
cebadores disefiados especificamente para cubrir todas las regiones del genoma,
Posteriormente, en la segunda etapa de PCR, se generan un total de 62 amplicones de PCR

con un rango de tamario que oscila entre 300 y 500 pb (Parson et al., 2015).

Tabla 2. cebadores de regiones hipervariables (Crespillo et al., 2004)

Totalidad de la region de control | L15879y H727

Region hipervariable | L15997 y H16365

Region hipervariable 11 L0O48 y H408

Tabla 3. Cebadores de amplificacion y secuenciacion para amplicones de ADNmt que

cubren toda la region de control mitocondrial (Berger & Parson, 2009)

Tamarfio del amplicon (pb) | Nombre del cebador Rango de cebadores

444 F15989 15,989-16,008
R16433 16,412-16,433

312 F16197 16,197-16,221
R16509 16,490-16,509
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299 F16450 16,450-16,470
R180 156-180

351 F109 109-132
R460 440-460

282 F317 317-338
R599 580-599

Las ventajas de la PCR estandar para la amplificacion de ADN mitocondrial incluyen su alta
sensibilidad, especificidad y eficiencia en la amplificacién de secuencias cortas de ADN
mitocondrial. Esta técnica se ha establecido como una herramienta ampliamente utilizada y
estandarizada en laboratorios de investigacion y diagnostico. No obstante, la PCR estandar
presenta algunas desventajas, como el riesgo de contaminacion cruzada, la necesidad de
cebadores especificos y la susceptibilidad a inhibidores que pueden estar presentes en las

muestras de ADN (Kovacevic Gruijicic et al., 2012).

Los inhibidores de la PCR presentes en las muestras pueden ser compuestos organicos del
suelo, como acidos humicos y falvicos (Hoss et al., 1996), asi como subproductos de la
degradacién organica o remanentes de reactivos usados en la extraccion de ADN. Ademas,
residuos derivados de la porfirina o sus productos de degradacién podrian ser responsables
de la actividad inhibidora de la PCR (Tuross, 1994). Se ha mencionado también la existencia
de sustancias inhibidoras cuya naturaleza y mecanismos de accion ain no se comprenden
completamente. Estos inhibidores pueden interferir en etapas posteriores de la identificacion
genética. El acido himico, un componente comun del suelo ha demostrado ser un inhibidor

potente de la PCR debido a su capacidad para interferir con las enzimas bioldgicas, incluida
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la polimerasa utilizada en la reaccion de PCR (Sidstedt et al., 2015). Ademas, se ha observado
que los &cidos humicos son compuestos organicos muy comunes en el suelo y pueden
acompariar al ADN durante el proceso de extraccion, siendo inhibidores muy efectivos de la
reaccion de PCR. Tanto el &cido himico como la melanina, otro inhibidor conocido, se
encuentran presentes en muestras como restos de esqueletos y cabello telogeno,

respectivamente (Mita et al., 2020).

Los inhibidores de la PCR también pueden incluir lesiones en las bases de ADN, como los
derivados de las pirimidinas, que tienen la capacidad de bloquear la elongacion de la cadena
de ADN por parte de las polimerasas de ADN. Aunque otros tipos de dafio, como los
productos de oxidacion de purinas, no parecen correlacionarse con la incapacidad para
recuperar secuencias de ADN, se ha observado que las muestras con bajos niveles de dafio y
de las cuales se pudo amplificar ADN provenian de regiones donde predominaban las bajas

temperaturas durante el periodo de entierro (Hoss et al., 1996).

METODOS DE AMPLIFICACION

Sanger

La metodologia de secuenciacion de Sanger se emplea para investigar el ADN mitocondrial
en muestras forenses, enfocandose en la determinacion de la secuencia de nucle6tidos. Este
procedimiento se basa en la utilizacion de cebadores especificos para amplificar y secuenciar
las regiones hipervariables del ADNmt (Luce et al., 2009). Una de las ventajas de esta técnica
radica en su validacion segun las pautas establecidas por el Grupo de Trabajo Cientifico sobre
Métodos de Analisis de ADN (SWGDAM), lo que garantiza su fiabilidad y precision en el

andlisis forense (Wang et al., 2012). Asimismo, su aplicabilidad se extiende a muestras de
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cabello y hueso, ampliando asi su utilidad en diversos tipos de evidencia. Ademas, la
secuenciacion de Sanger es conocida por su alta precision en la identificacion de
polimorfismos de nucleotidos en secuencias de ADNmt, lo que la convierte en un método
confiable para genotipificar e identificar marcadores del linaje materno, especialmente en los

casos en los que el analisis STR puede tener una eficiencia limitada (Mita et al., 2020).

La secuenciacion de Sanger se ha utilizado ampliamente para analizar regiones especificas
del ADN mitocondrial y ha sido reconocida como el estandar para la secuenciacion de ADN.
Sin embargo, presenta limitaciones importantes, como la incapacidad para analizar multiples
polimorfismos en una sola reaccion, genotipado de baja resolucion, pérdida de informacion
gendmica en muestras de ADN degradadas y analisis de mezclas. Es fundamental destacar
que este método puede ser menos sensible en comparacion con otras técnicas, lo que dificulta
la deteccion en muestras con baja cantidad de ADNmt. Ademas, la secuenciacion de Sanger
puede resultar mas costosa y requerir mas tiempo en comparacion con métodos mas
modernos (Elizabeth A Lyons etal., 2013). Estas limitaciones también se reflejan en la
capacidad limitada de la secuenciacion de Sanger para proporcionar una amplia informacion
genética y un poder de discriminacion en comparacién con las técnicas de masiva en paralelo
(MPS). Ademas, la secuenciacion de Sanger puede ser susceptible a la heteroplasmia, lo que
puede afectar la precision de los resultados, especialmente en la identificacion de

polimorfismos en muestras con niveles bajos de ADNmt (Avila et al., 2019).

SECUENCIACION MASIVA PARALELA

La comunidad forense ha limitado histéricamente el analisis del ADN mitocondrial (ADNmt)
a las regiones hipervariables 1 y Il (HVIy HVII), debido en parte a las dificultades técnicas

para secuenciar todo el genoma mitocondrial utilizando la secuenciacion de Sanger (Melton
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etal., 2012). Sin embargo, la secuenciacion masiva paralela (MPS) ha superado estas
limitaciones al simplificar la secuenciacion del genoma completo (Parson et al., 2013). Los
MPS puede secuenciar millones de fragmentos a la vez, lo que permite la secuenciacién de

las 16,569 bases del ADNmt (Avila et al., 2019).

Estudios han demostrado que la secuenciacion del genoma completo del ADNmt aumenta
significativamente la proporcién de haplotipos Unicos en comparacion con el uso solo de las
regiones HVI/HVII (Cuenca et al., 2020). Esta mayor resolucion y capacidad para identificar
haplotipos Unicos hacen que el analisis del genoma completo del ADNmt sea una herramienta
eficaz en comparacion con otros métodos (Chaitanya et al., 2015). Ademas, MPS ofrece
ventajas como el alto rendimiento, la automatizacion del procesamiento y la capacidad de
genotipificar simultaneamente una cantidad significativa de muestras (Brandhagen et al.,
2020). A pesar de sus ventajas, MPS también presenta desafios, como restricciones técnicas
y la complejidad del analisis de datos, especialmente en la distincidén de variantes de bajo
nivel y el manejo de grandes cantidades de datos (Syndercombe Court, 2021). Aunque
inicialmente puede ser mas costoso que la secuenciacién de Sanger, el MPS se considera un
método superior en términos de capacidad de secuenciacién masivay resolucion filogenética,

convirtiéndose en la preferencia para el analisis forense de ADNmt (Yang et al., 2014).

Las directrices de la Sociedad Internacional de Genética Forense proporcionan pautas
actualizadas para la tipificacion del ADNmt, reflejando la evolucion de la tecnologia y las
practicas en este campo. Desde 2005, los métodos de MPS, han permitido secuenciar grandes
cantidades de ADN en tiempos relativamente cortos, destacando el avance y la importancia

de estas tecnologias en la investigacion forense (Bruijns et al., 2018).

ANALISIS DE ADN MITOCONDRIAL
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Una vez se obtiene la secuencia del ADN mitocondrial, se compara con una referencia
conocida como la Secuencia Revisada de Cambridge (rCRS). Esta referencia, también
Ilamada Cambridge Reference Sequence (CRS) o secuencia de Anderson (Anderson et al.
1981), se establecié como el estandar universal para evaluar la variabilidad del ADN
mitocondrial. Cada base del genoma mitocondrial se etiqueta con un numero segun su
posicién en el genoma, tomando como punto de partida una posicion cercana al origen de

replicacion de la cadena H, siendo esta base la posicion 1y la base anterior la posicion 165609.

Se ha verificado que la secuencia de Anderson contenia errores, especialmente en la region
codificante. Por lo tanto, actualmente se emplea la version corregida de esta secuencia,
conocida como Revised Cambridge Reference Sequence (rCRS) (Andrews et al., 1999) como
la referencia estdndar. Cada variacion de un solo nucledtido en la secuencia obtenida se
registra y analiza, y el conjunto de estas variaciones define un haplotipo mitocondrial. En
este proceso, se sefiala la posicion de la variacion y se describe el tipo de cambio en

comparacion con la secuencia de referencia.

Este método de comparacion se utiliza en el campo de la genética forense para establecer
posibles relaciones entre muestras de evidencia y sospechosos. Se compara el ADN
mitocondrial de las muestras con la secuencia de Cambridge para determinar si hay una
coincidencia genética y asi establecer vinculos entre la muestra y el sospechoso. Ademas de

identificar los haplotipos mitocondriales (Parson et al., 2015).

Una vez obtenida la secuencia de ADN, se carga en una plataforma en linea especializada
para su analisis. En la actualidad, hay diversas plataformas disponibles para la comparacion

del ADN mitocondrial, pero una de las mas reconocidas es EMPOP (https://empop.online/).

Este banco de datos, ampliamente reconocido como una fuente primordial de haplotipos de


https://empop.online/

17

ADN mitocondrial, fue originalmente concebido como una referencia poblacional (Salas
etal., 2001). Su objetivo inicial era respaldar la evaluacion global de pruebas de ADNmt.
EMPOP cumple una variedad de roles; no solo actia como un depdsito de informacion sobre
secuencias de ADN mitocondrial, sino también como un mecanismo de garantia de calidad
para cientificos activos en la genética forense y campos afines. La principal razén detras de
la contribucion de secuencias de ADN mitocondrial a EMPOP radica en su pertinencia para
aplicaciones forenses. Estas secuencias resultan Utiles en la identificacion y comparacion de

muestras de ADN en investigaciones criminales y procedimientos judiciales (Corach, 2009).

Al acceder a una base de datos, los investigadores forenses pueden contrastar las secuencias
de ADN mitocondrial de una muestra desconocida con aquellas almacenadas en la base de
datos para determinar su origen y posibles conexiones con otras muestras. A pesar de la
existencia de multiples bases de datos, EMPOP sobresale como la mas prevalente debido a
su rigurosa validacién de datos genéticos, consolidandose, asi como una herramienta esencial

en la investigacion tanto genética como forense (Corona & Estrada, 2021).

DISCUSION

Tradicionalmente, se ha utilizado la extraccion organica con fenol-cloroformo como
principal método de purificacion; no obstante, dado el alto grado de toxicidad de los reactivos
y el tiempo que se toma el procedimiento se han desarrollado métodos alternativos, como la
extraccion con silice o con perlas magnéticas, los cuales permiten trabajar con volumenes
pequefios y menor cantidad (Sierra et al., 2017a). Un estudio comparativo de protocolos de

extraccion de ADN encontrd que el protocolo de extraccion con fenol-cloroformo fue
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eficiente para eliminar los inhibidores de la PCR, por otro lado, en otra investigacion se
establecio que el protocolo de extraccion con silice también fue eficiente para eliminar los
inhibidores de la PCR (Vélez et al., 2022). Se ha reportado que el método de silice logra una
recuperacion de ADN del 45.7%, mientras que el método de extraccion con fenol-cloroformo
alcanza una recuperacion del 39%, y el método de perlas magnéticas alcanza una
recuperacion del 16.3%. (Sierra et al., 2017). Esta eficacia en la recuperacion del material
genético posiciona al método de extraccion de silice como superior a otros métodos para la
extraccion de ADN como el fenol-cloroformo o las perlas magnéticas.. Esto se debe a su
capacidad para una mejor recuperacion del ADN, una eliminacion mas eficiente de
inhibidores y una reduccion en el nimero de pasos de manipulacién, lo que disminuye el

riesgo de contaminacion cruzada (Vinueza-Espinosa et al., 2020).

Tanto el método de extraccion con resina Chelex como el uso de tarjetas FTA son adecuados
para muestras de referencia debido a la eliminacion de pasos ya que la concentracién de ADN
es suficiente y no se considera necesario realizar una purificacion o cuantificacion antes de
su uso en andlisis posteriores porque las muestras suelen estar bien conservadas y
controladas, lo que hace menos efectivos para muestras complejas. Sin embargo, el método
de extraccion Chelex ha demostrado ser simple, rapido y no requiere solventes organicos. Es
eficiente para la amplificacion por PCR de ADN de semen y sangre seca en tela, con
resultados comparables a los métodos tradicionales de extraccion con fenol-cloroformo. La
resina Chelex también ha demostrado ser efectiva en la extraccion de ADN de muestras
forenses expuestas a diversas sustancias y ha mostrado concordancia en la genotipificacion
de muestras preparadas tanto con Chelex como con extraccion convencional de fenol-

cloroformo. En estudios de concordancia, se encontro que los genotipos obtenidos utilizando
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el método Chelex y el método de extraccion con fenol-cloroformo fueron idénticos para todas
las muestras probadas. Pero cuando se tienen muestras complejas los métodos como el fenol-
cloroformo, las columnas de silice o las perlas magnéticas pueden ser mas efectivos para

obtener un ADN (Walsh et al., 2018).

Por otra parte, la secuenciacion por Sanger, aunque histéricamente ha sido una herramienta
fundamental en la genOmica, presenta ciertas limitaciones en comparacion con la
secuenciacion masiva paralela (MPS) ya que tiene la capacidad de secuenciar millones de
fragmentos de ADN simultaneamente, lo que permite una mayor eficiencia y la posibilidad
de utilizar cédigos de barras moleculares para la multiplexacion de muestras. Esta tecnologia
supera las limitaciones técnicas asociadas con la secuenciacién de Sanger, lo que la hace mas

versatil y adecuada para aplicaciones de alto rendimiento (Cui et al., 2013).

A pesar de que la secuenciacion de Sanger puede ser mas econdémica en términos de costos
directos por muestra, la MPS ofrece una mayor rentabilidad al secuenciar genomas completos
de manera més eficiente. Esto resulta en una mayor resolucion filogenética y una mejor
capacidad de discriminacion, lo que la convierte en la opcion preferida para estudios que

requieren un andlisis exhaustivo y detallado de la informacién genémica.

CONCLUSIONES

El método de columnas de silice ofrece una eficiencia superior en comparacién con el método
tradicional de fenol-cloroformo, mostrando una mejor recuperacion de material genético,
eliminacion mas eficiente de inhibidores y menos pasos de manipulacion, lo que reduce el
riesgo de contaminacion. En términos de secuenciacion de ADN, la tecnologia de proxima

generacion (MPS) supera las limitaciones de la secuenciacion por Sanger en términos de
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eficiencia, capacidad de multiplexacion y resolucion filogenética. Aungue la secuenciacion
por Sanger puede ser mas econdémica en términos de costos directos, la MPS ofrece una

mayor rentabilidad al permitir el analisis exhaustivo y detallado de la informacidn gendmica.
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