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1. Introduccion

La Medicina Legal ha sido una de las muchas disciplinas biomédicas en
las que el espectacular avance de la Biologia molecular ha tenido un profun-
do impacto. Concretamente una de sus especialidades la Genética forense ha
experimentado en los tltimos afios una revolucién total.

La Genética forense consiste en la aplicacién del andlisis genético de la
diversidad humana para la resolucién de ciertos problemas judiciales.

Son dos los tipos de pericias mds comunes en los laboratorios de
Genética forense: las investigaciones bioldgicas de la paternidad (tratadas en
el capitulo anterior) y la criminalistica biolégica, es decir, el anélisis de ves-
tigios biol6gicos de interés criminal, como manchas de sangre, de esperma,
saliva o pelos.

Particularmente en criminalistica, las limitaciones de los marcadores
genéticos utilizados hasta hace unos afios eran notorias y la aplicacién de la
llamada “huella genética de ADN”, es decir, de polimorfismos de ADN
“hipervariables”, ha supuesto un cambio radical a esta situacion.
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Existen otras pericias médico-legales menos frecuentes que también se
han beneficiado con el uso de los polimorfismos de ADN, como la identifica-
cién de restos cadavéricos o la identificacién de individuos o fragmentos cor-
porales en catdstrofes.

El hecho de que el recurso a la “prueba de ADN” tenga en muchas oca-
siones un gran valor en términos de identificacién pero otras veces no tanto
(por ejemplo en muchas muestras mintsculas o muy envejecidas) hace que
una correcta interpretacién del valor probabilistico que otorga el perito sea
de enorme importancia.

Todos estos aspectos serdn contemplados en este articulo, en el que tam-
bién trataremos, de forma breve, los esfuerzos de coordinacién que se han
realizado en este campo.

2. La huella genética: los polimorfismos del ADN
2.1. Minisatélites y microsatélites

El ADN expresivo o codificante, aunque es el mds interesante desde el
punto de vista médico, posee en general poca variabilidad, con la excepcién de
la region HLA. Desde el punto de vista del anélisis del polimorfismo es mucho
mds interesante el ADN no codificante, que no es transcrito a ARN, y que
representa, ademds, cuantitativamente, la mayor parte del genoma humano.

Aproximadamente la mitad del ADN no codificante es ADN repetitivo y
aunque gran parte del mismo es extremadamente polimérfico, por diversos
motivos, el ADN mds utilizado con fines forenses es el ADN repetido en tan-
dem y, dentro de él, los minisatélites y microsatélites de ADN. Estos consis-
ten en repeticiones de fragmentos de ADN de nimero variable, por lo que
genéricamente se denominan VNTR (“variable number of tandem repeats”)
(1). La repeticiones en el ADN microsatélite son de tamafio pequefio (de 2 a
5 pares de bases) por lo que se suelen denominar STRs (*“short tandem repe-
ats”). Las repeticiones en un locus minisatélite tienen un tamafio medio de
alrededor de 30 pares de bases. Poniendo un ejemplo, un locus STR puede
tener una estructura en su zona repetitiva y variable, como ACTT ACTT
ACTT ACTT ACTT ACTT ACTT ACTT... hasta un nimero n de repeticio-
nes. Los individuos nos diferenciamos por el nimero de repeticiones de esa
secuencia. Un individuo 8-12 para ese STR significa que tiene 8 veces la uni-
dad de repeticién (ACTT) en un lugar especifico de un cromosoma (locus
génico) y 12 veces en el mismo lugar de su otro cromosoma.

Los minisatélites y microsatélites ademds de ser extraordinariamente
polimérficos (esto es, variables entre los individuos), poseen una herencia
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mendeliana simple. Esto significa que el individuo 8-12, que antes pusimos
de ejemplo, ha heredado uno de los alelos de su madre y otro de su padre
biolégico. Existen también secuencias repetitivas en ADN codificante, que
son de gran importancia en Medicina, pues la inestabilidad de algunos trinu-
cledtidos (CCG y CAGQG), conocidas como mutaciones dindmicas son la causa
de enfermedades genéticas como el sindrome del X fragil, la distrofia miot6-
nica, la atrofia muscular espinal y bulbar o la enfermedad de Hungtington
entre otras.

La inestabilidad de ADN microsatélite y minisatélite (de zonas no codi-
ficantes) en canceres humanos, reflejo muchas veces de mutaciones en genes
reparadores del mistmatch (hAMLH1, hMSH2, hPMS1, hPMS2) son también
muy importantes como factor prondstico de tumores y para conocer su géne-
sis, especialmente en céncer colorrectal.

En general, como veremos, los polimorfismos de ADN minisatélite van
siendo substituidos en Medicina forense por STRs (en general de 4 bp en la
unidad de repeticién).

Al contrario que los minisatélites que aparecen sobretodo en regiones
teloméricas, los STR son muy abundantes por todo el genoma y aparecen por
media cada 6-8 kb. Esta frecuencia, junto con su polimorfismo, es el motivo
por el que son marcadores esenciales para el andlisis de ligamiento. Son
imprescindibles pues para la ubicacién de genes y muchas enfermedades se
diagnostican todavia mediante andlisis de ligamiento con STRs (la poliquis-
tosis renal, por ejemplo).

Actualmente conocemos muchos datos de secuencia y de variacién en
poblaciones humanas de todos los polimorfismos minisatélite y microsatélite
que se utilizan en Medicina Forense. Los minisatélites en general son relati-
vamente complejos con ciertas variaciones en la unidad de repeticidn.
Algunos poseen, ademds elevadas tasas de mutacién (como el reconocido por
la sonda MS1). Cuando esta tasa de mutacién es elevada se desaconseja su
uso con fines forenses.

Los microsatélites pueden ser tres tipos: simples, compuestos y comple-
jos. Simples son aquellos que poseen una Unica unidad de repeticién en algu-
nos casos con algin alelo que posee alguna insercién o delecién (“non-con-
sensus alleles”). Estos raros alelos son en general el mds pesado o el més
ligero para cada sistema, lo que ha sido indicado (2) como un posible meca-
nismo para prevenir la expansién a un nimero elevado de repeticiones o la
extrema contraccién a un nimero bajo (no polimérfico) de repeticiones.
Entre estas clases de STRs se encuentran las repeticiones de tetranucleétidos
HUMFES/FPS, HUMTHO1, HUMF13A01 o el STR de 5 bp en la unidad de
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repeticion HUMCD4. Por ejemplo HUMFES/FPS posee una estructura
(ATTT) 8-14. HUMTHO1 posee una estructura (TCAT) 5-11 con un alelo de
173 bp (TCAT) 4CAT (TCAT) 5. Estos STRs simples poseen en general bajas
tasas de mutacidén y notables diferencias entre poblaciones. Los STRs com-
puestos son aquellos en que los que dos unidades de repeticién distintas
poseen variabilidad dentro del mismo STR. Ejemplos son el HUMVWFA31A
o el recientemente secuenciado (3) STR en el locus D12S391. Este dltimo
posee una estructura (CAGA) 6-8 (TAGA) 9-20.

En general estos sistemas poseen una tasa de mutacién baja-media y més
uniformidad entre distintos grupos poblacionales.

Los STRs complejos son sistemas de elevado polimorfismo y gran com-
plejidad con numerosas unidades de repeticién distintas y muchas insercio-
nes y deleciones de tamafio diverso. Ejemplos son los STR denominados
HUMACTBP2, HUMFIBRA o el STR situado en el locus D21S11. Todos
ellos poseen tasas de mutacidn bastante elevadas (pero todavia aceptables a
efectos forenses ya que son inferiores al 1%) y una notable uniformidad entre
poblaciones.

3. Métodos de analisis de polimorfismos de ADN hipervariable
3.1. Analisis de polimorfismos de ADN minisatélite con sondas

Los primeros polimorfismos de ADN utilizados con fines forenses fue-
ron polimorfismos en ADN minisatélite, que se identificaban como RFLPs
(polimorfismos basados en la longitud de los fragmentos de restriccién). En
1985, Jeffreys y col.(4), basdndose en que la regién hipervariable de la mio-
globina estaba flanqueada por una repeticién directa de 9 bp caracteristica de
la duplicacién de secuencias blanco generada por elementos transponibles,
sugirieron que algunas regiones hipervariables podfan estar relacionadas por
transposicién. Posteriores experimentos no confirmaron esta hipétesis, pero
se pudo observar que la homologia parcial existente entre las secuencias de
varias regiones hipervariables daba lugar, hibridando en condiciones poco
rigurosas la secuencia de 33 bp con ADN genémico, a la aparicién de un
complejo patrén de bandas para cada individuo. Jeffreys y col.(4) considera-
ron que estos patrones serian practicamente especificos para cada individuo,
y los denominaron “DNA fingerprints” (huellas genéticas). Las bandas que
aparecen en un patrén de “DNA fingerprint” corresponden a distintos loci,
hipervariables o no, con secuencias ‘relacionadas entre

En la prictica esta metodologifa tuvo una escasa utilizacién pues era difi-

cil la estandarizacién y creacién de bases de datos y el uso de estas sondas
originaba serios problemas de interpretacién bioestadistica de los resultados.
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Trabajando sobre el fenémeno de la homologia parcial, Nakamura et al. (1)
en 1987, realizaron un estudio sistemdtico utilizando oligonucleétidos con
las secuencias conocidas de varios loci hipervariables como sondas para ana-
lizar una libreria genémica humana. Una vez hubieron seleccionado los clo-
nes positivos (que hibridaban con alguno de los oligonucleétidos), usaron
estos clones como sondas en un anélisis por RFLP en individuos elegidos al
azar. De esta manera, el grupo de Nakamura fue capaz de caracterizar unos
200 loci hipervariables, que denominaron VNTRs. El uso de sondas multi-
locus fue pues pronto sustituido mediante la determinacién de loci VNTR
individuales mediante sondas de locus tinico (SLPs, “single locus probes”)
que, con condiciones de hibridacién rigurosas, permiten la deteccién de locus
minisatélites tinicos. Este tipo de sondas atn se utiliza con frecuencia, funda-
mentalmente en investigaciones de la paternidad pues detectan loci minisaté-
lites enormemente informativos. El uso de las SLPs para detectar polimorfis-
mos minisatélites presentd, como més adelante comentaremos, algunos pro-
blemas iniciales, que llevaron a la necesidad l6gica de una estandarizacién
obligada de la prueba. Para empezar son cientos los polimorfismos de ADN
minisatélite descritos que pueden ser detectados con decenas de enzimas de
restriccién diferentes. Si cada laboratorio utilizase sus propias sondas y enzi-
mas serfa enormemente dificil poder comprobar un resultado en otro labora-
torio y se imposibilitaria una necesidad legal bésica: la realizacién de contra-
pericias o segundas opiniones.

En Europa, gracias a la iniciativa EDNAP (“European DNA Profiling
Group”) se estandarizé el uso de Hinfl como enzima de restriccién y se vali-
daron varias sondas SLPs de las que las mds utilizadas son las denominadas
YNH24, MS43a y MS31. Reconocen estas sondas loci minisatélite de extra-
ordinaria variabilidad que se puede medir por el nimero de heterocigotos que
es superior al 90% en todos los minisatélites que se usan. Un problema del
uso de SLPs es que los individuos no pueden ser caracterizados exactamente
por el nimero de repeticiones en el locus minisatélite y solamente lo pueden
ser por el tamaifio de los fragmentos de restriccién, tamaifio que puede variar
segin la metodologia utilizada. Ello obligé a una estandarizacién muy rigu-
rosa de la misma. Por otra parte los alelos de los polimorfismos detectados
por SLPs no pueden ser separados en clases discretas y la estima de frecuen-
cias se hace mds compleja.

Existen distintos métodos de estimas de frecuencias como las denomina-
das de clases fijas (“fixed bins”) (5) o ventanas deslizantes (“sliding win-
dows”) (6) pero cada vez va siendo mds comin la utilizacién de métodos
puramente bayesianos (estimas kernel de funciones de densidad) (7-9). Esas
estimas de frecuencias son fundamentales, como veremos, para calcular la
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probabilidad de paternidad o la probabilidad de que una mancha provenga de
un individuo.

3.2. Analisis de polimorfismos de ADN mediante PCR

Aunque en investigaciéon de la paternidad el uso de SLPs ha supuesto
una mejora metodolégica importante y todavia son muy utilizadas, su uso en
criminalistica posee importantes limitaciones. La primera es la imposibilidad
de andlisis de muestras mindsculas (por insuficiencia de la cantidad de ADN
que se puede extraer) como pequeflas manchas de sangre, de esperma o
pelos, que suponen, ademds, la mayor parte del trabajo forense. Otro proble-
ma es el andlisis de muestras degradadas, tan frecuentes en casos médico-
legales, con las que. puede ser imposible obtener resultados con SLPs, ya que
las sondas usadas detectan frecuentemente RFLPs de mds de 5 kb. Un pro-
blema menor es la laboriosidad del método y el tiempo de anélisis, que
implica que un problema médico-legal (una mancha o una paternidad) no
pueda ser solucionado en menos de dos dias con SLPs. El anélisis de poli-
morfismos de ADN mediante la reaccién en cadena de la polimerasa (PCR)
solucioné muchos de estos problemas y actualmente la mayoria de los vesti-
gios biolégicos de interés criminal se analizan utilizando esta técnica.

El primer sistema analizado por PCR con fines forenses fue un polimor-
fismo de ADN codificante de la regién HLA: el locus HLA DQA1 (10), que
se detectaba mediante sondas que reconocen cada alelo del sistema previa-
mente fijadas a una membrana. Esta metodologia se denomina dot-blot con
sondas ASO (“allele specific oligonucleotides”). Hoy existen métodos mds
sencillos para analizar este sistema (11), pero el uso de “dot-blot” es popular
en los laboratorios forenses por su comodidad, principalmente utilizando el
“Polymarker” (Amplitype PM, Perkin-Elmer), un kit comercial que por “dot-
blot” permite el andlisis, a partir de una muestra nica (un pelo por ejemplo),
de cinco polimorfismos de ADN simultdneamente, con un poder de discrimi-
nacién superior al 99%. Pero los polimorfismos de mds interés analizables
por PCR son, sin embargo, los minisatélites y los microsatélites (STRs),
especialmente estos dltimos que son los mds utilizados. Entre los STRs se
usan especialmente las repeticiones de tetranucleétidos ya que los STRs de
dos nucledtidos, aunque son muy frecuentes y faciles de amplificar, poseen
problemas como la presencia de bandas “tartamudas” (por “slippage” en la
amplificacién) que hace que uso con fines forenses no sea considerado apro-
piado. Las grandes ventajas de los STRs son su estabilidad y la posibilidad
de PCR multiplex con las que se pueden amplificar varios loci mini o micro-
satélite simultdneamente a partir de una muestra mintdscula. El andlisis de los
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productos amplificados se ha facilitado en gran medida gracias al uso de
fluorocromos y sistemas automatizados (secuenciadores automdticos de
ADN) que permiten la visualizacién de varios mini o microsatélites simulté-
neamente. Actualmente se consiguen analizar hasta siete STRs a partir de la
misma muestra bioldgica utilizando estos sistemas autométicos y PCR multi-
plex, con un poder de discriminacién enorme (12). El anélisis de polimorfis-
mos de ADN por PCR tiene una ventaja adicional al empleo de sondas, ya
que los polimorfismos en ADN repetitivo pueden ser separados en clases dis-
cretas de alelos y, éstos, pueden ser facilmente clasificados por el ndmero de
repeticiones, lo que facilita enormemente la estima de frecuencias. Los poli-
morfismos analizables por PCR antes de ser aceptados para la practica foren-
se deben cumplir una serie de requisitos y pasar sucesivos controles de vali-
dacion.

Entre los polimorfismos de ADN minisatélite amplificables por PCR
(denominados AMP-FLPs) el mds usado es el localizado en el locus D1S80
(pMCT118).

Entre los STRs los mas usados son el HUMTHO1, HUMvWA31, HUM-
FES/FPS y HUMF13A, todos ellos repeticiones de tetranucledtidos faciles de
amplificar simultdneamente y con un poder de discriminacién conjunto del
99.9%.

3.3. PCR-MVR

Este tipo de polimorfismo de secuencia ha sido descrito recientemente
por Jeffreys y col.(13), basdndose en el estudio de las variaciones entre las
secuencias de diferentes unidades de repeticion dentro del locus D1S8, reco-
nocido por la sonda MS32.

El anélisis de la secuencia de algunos minisatélites ha demostrado que
las unidades de repeticién dentro de cada minisatélite rara vez son todas
iguales, sino que muestran cierto grado de divergencia entre ellas. Hay evi-
dencias de que los loci que poseen un mayor grado de variabilidad en su
nimero de copias muestran un nivel bajo de variabilidad entre las secuencias
de sus unidades, presumiblemente como consecuencia de una homogeneiza-
ci6én de la secuencia de las unidades provocada por fenémenos como la
recombinacién desigual. Sin embargo, el andlisis de la secuencia de alelos
clonados ha revelado el mantenimiento de cierto grado de variabilidad entre
las secuencias de las unidades de repeticidn, atn en el caso de los minisatéli-
tes mds variables en su ndmero de copias En estos loci hipervariables, unida-
des de repeticion diferenciadas por la substituciéon de una base por otra estdn
presentes en un nimero variable a lo largo del bloque de repeticiones, y esto
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permite considerar a estas unidades como intermediarias en un proceso de
fijacién por entrecruzamiento. El mencionado estudio de Jeffreys y col.(13)
demostré la existencia de dos clases de unidades de repeticién, que diferfan
una de otra en la presencia o ausencia de un sitio de restriccion para el enzi-
ma Haelll (unidades Haelll+ y Haelll-). Los patrones de disposicién de estas
unidades dentro de los alelos del locus MS32 pueden ser analizados por PCR,
mediante la amplificacién por separado de los fragmentos terminados en
cada uno de los tipos de unidades. La comparacién de ambas amplificaciones
permite el establecimiento de un cédigo inequivoco que identifica la pareja
de alelos presentes en el ADN genémico de un individuo. Las ventajas que
esta técnica presenta sobre el andlisis de los polimorfismos de longitud son:

a) La identificacién de una muestra viene dada por ella misma, y no hay
necesidad de analizar estdndares para la identificacién de los alelos (por
ejemplo, marcadores de peso molecular).

b) El andlisis no estd sujeto a errores de medicién en la migracién de los
fragmentos, y es inmune a la distorsién de los geles y a los desplazamientos
de bandas en aquellos.

¢) La comparacién de dos muestras se hace mediante el c6digo generado
por cada una de ellas, y no hace falta el compararlas directamente.

Sin embargo, la aplicacién de los MVRs al diagndstico biolégico de la
paternidad estd limitada por la altisima tasa de mutacién de novo que presen-
ta el locus MS32.

Recientemente han sido descubiertos otros minisatélites accesibles a tec-
nologia MVR. Entre los mds interesantes destacan los detectados por las son-
das MS31 y MS205. Este dltimo posee un gran interés para el andlisis de
variacién en poblaciones humanas y como otros minisatélites posee una ele-
vada tasa de mutacién que estd polarizada a un extremo del mismo.

4. Aplicaciones médico legales de los polimorfismos de ADN

Como hemos dicho en la introduccién, el andlisis de los polimorfismos
de ADN ha supuesto un cambio radical en las posibilidades del laboratorio
de Genética forense.

En la investigacion de la paternidad antes del desarrollo de esta nueva
metodologia, se solucionaban la casi totalidad de los casos con los marcado-
- res clésicos. El analisis del polimorfismo del ADN ha simplificado la prueba,
la ha hecho maés barata y ha permitido, ademds, un mejor abordaje de los
casos de dificil solucién como aquellos en los que el presunto padre ha falle-
cido y hay que realizar la investigacién de la paternidad a través de restos
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cadavéricos o de familiares directos del mismo, o en los diagnésticos prena-
tales de paternidad (en casos de violacién, por ejemplo). Todos estos casos
eran dificilmente abordables con la metodologia anterior al descubrimiento
de los polimorfismos de ADN repetitivo.

En criminalistica biolégica la revolucién ha sido total, particularmente
en el andlisis de manchas de esperma, de pelos y cabellos, saliva, o manchas
mintsculas de sangre, dado que, en estos vestigios, se podia dar muy poca
informacién sobre la persona a quien pertenecen utilizando marcadores cldsi-
cos. Hoy a partir de un dnico cabello o de un minimo nimero de espermato-
zoides recogidos en cavidad bucal o una mancha envejecida y mintdscula de
sangre se puede, en muchas ocasiones, aportar datos de gran valor sobre la
individualidad de ese vestigio, lo que era totalmente impensable hace pocos
afios. Hay que prestar especial detalle al término “en muchas ocasiones” que
hemos expresado en el parrafo anterior, para no crear falsas expectativas
sobre el alcance de la prueba. Como més adelante veremos, en muchas oca-
siones se pueden otorgar valores de coincidencia entre una mancha y un indi-
viduo enormemente altas, pero otras veces no tanto. Por ejemplo, en una
mancha mindscula y muy deteriorada por el envejecimiento o las condiciones
ambientales a las que estuvo sometida, es posible que sélo se pueda analizar
un dnico polimorfismo de ADN que puede no poseer un excesivo valor en
términos de identificacién. Es posible, también, que no pueda ser analizado
ningln polimorfismo de ADN por estar éste totalmente degradado o ausente.
Por ejemplo si un pelo no posee bulbo serd negativo cualquier intento de
amplificacién de ADN.

Estd siendo especialmente importante la aplicacién del polimorfismo del
ADN en los delitos contra la libertad sexual, delitos en los que ante la negati-
va del presunto culpable no suelen existir mds pruebas indiciarias que las
proporcionadas por posibles restos de esperma en prendas y en cavidad vagi-
nas o anal. El esperma es un vestigio idéneo para el anélisis de ADN y los
marcadores cldsicos apenas aportaban datos de utilidad salvo en casos excep-
cionales.

Ademds, existe la posibilidad de realizar bancos de datos de ADN de
delincuentes convictos de delitos contra la libertad sexual, delitos que, como
es sabido tienen elevadas cifras de reincidencia. Otra aplicacién importante
del polimorfismo del ADN es la identificacién de restos 6seos o de caddve-
res, para los que hasta ahora sélo cabia la utilizacién de procedimientos de
antropologia fisica y odontologia forense. Hoy dia, atn en restos antiguos, y
a partir, por ejemplo, de piezas dentarias o fragmentos 6seos se puede anali-
zar el ADNmt o STRs con lo que la existencia de algiin ascendiente o des-
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cendiente indubitado suele ser suficiente para establecer una relacién de
parentesco.

En ocasiones en los que se prevé la dificultad de identificacién de cada-
veres o restos cadavéricos puede ser til el recurso a poseer fichas genéticas
previas de los individuos, como se han realizado en personal militar en situa-
cién de guerra.

También en la asignacién de restos cadavéricos a individuos e identifica-
cién de estos en el caso de grandes catdstrofes, el recurso a los polimorfis-
mos de ADN ha demostrado ser de gran utilidad.

5. El valor de la prueba de ADN

La prueba de ADN aplicada a criminalistica tiene, como hemos visto
hasta ahora, cuatro etapas bésicas:

5.1. Analisis laboratorial de la muestra, lo que incluye analizar el
mayor nimero de polimorfismos de ADN posible, obteniendo asi un perfil
genético de la muestra objeto de andlisis. (por ejemplo podemos concluir que
la muestra posee los grupos HLA DQA1 4-3, HUMTHO!1 8-10, FES/FPS
6-12 y vWA31 10-11).

Comparacion de los resultados con los obtenidos en el inculpado o en la
victima.

Ello implica que si aparece un vestigio biolégico en la victima la compa-
ramos con el andlisis genético del agresor, o bien, si, por ejemplo, aparece
una mancha de sangre en el agresor la comparamos con la sangre de la victi-
ma. Puede entonces ocurrir que los patrones sean diferentes en uno o mas
grupos con lo que concluiremos que ese vestigio biolégico no corresponde
con el individuo con el que lo comparamos.

Puede suceder que los polimorfismos de ADN analizados en el vestigio
se correspondan con el individuo con el que se compararan. Entonces hay
que valorar la probabilidad de que ese vestigio provenga de ese individuo lo
que depende de la frecuencia de esos grupos en la poblacién. La tercera etapa
del andlisis es pues la valoracién probabilistica de la prueba en el caso de
coincidencia de patrones.

Por idltimo la emisién del correspondiente informe médico-legal y, en su
caso, la comunicacion de los resultados en el juicio oral.

Estas etapas de andlisis laboratorial que concluyen en el informe médi-
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co-legal tienen un precedente bdsico que es la correcta recogida y envio del
vestigio al laboratorio médico-legal. Estos aspectos han cobrado una impor-
tancia considerablemente mayor porque el valor de la prueba es, en ocasiones
trascendente. Asfi aspectos frecuentemente descuidados, como la denominada
“cadena de custodia” del vestigio, han pasado a tener una enorme trascenden-
cia. Del mismo modo, con la importancia que la prueba posee en los delitos
contra la libertad sexual, el que se analice el esperma en un porcentaje mini-
mo de los delitos denunciados y que no llegue muchas veces en buenas con-
diciones a los laboratorios forenses deberia ser inmediatamente corregido.

5.2. La valoracién de la prueba biolégica

Uno de los aspectos cruciales es el de la correcta valoracién de la prueba
por parte del perito y la comunicacién al juez del valor obtenido.

Esta valoracién y sobtetodo su comunicacién no estd exenta de proble-
mas tanto en la investigacién de la paternidad (14) como en criminalistica.
Especialmente en este caso hay que tener presente que la pericia de ADN, en
caso de coincidencia entre la mancha y el acusado, puede tener un enorme
valor, pero también este valor puede ser relativo. Para evaluarlo hay que acu-
dir a las probabilidades, contempladas desde la perspectiva de dos hipétesis
alternativas y expresadas como una proporcién entre ambas (15). Con fre-
cuencia se incurre en las llamadas falacias del fiscal y de la defensa y no se
contempla el valor de la prueba desde una perspectiva justa (15). La dnica
solucién pasa por un empleo correcto por los peritos de las probabilidades y
un entendimiento suficiente por los jueces, abogados y fiscales de conceptos
basicos de teoria de la probabilidad.
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