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GENÉTICA DE POBLACIONES

¿QUÉ ES LA GENÉTICA DE POBLACIONES?
• La genética de poblaciones tiene como objetivo describir la distribución

de la variación genética a lo largo de las diferentes poblaciones y
determinar las fuerzas evolutivas que la moldearon

• Se centra en la distribución de las frecuencias alélicas en diferentes
poblaciones, a la luz de los procesos demográficos que dan forma a los
patrones de diversidad genética en las poblaciones.

• Población humana → grupo de individuos que viven en proximidad
geográfica, tienen una lengua y una cultura comunes y tienden a
aparearse más frecuentemente entre sí que con individuos de otros
grupos

POLIMORFISMOS GENÉTICOS

• Investigación de relaciones genéticas entre (sub)poblaciones
→ Los alelos se comparten entre las poblaciones debido a las
migraciones y, por lo tanto, la similitud en las frecuencias
alélicas entre las poblaciones se puede utilizar para inferir las
migraciones.

• Dentro de las subpoblaciones, los alelos se comparten debido
a la ascendencia común



FORMALISMO DE HARDY-WEINBERG

Generalización de la teoría mendeliana a situaciones
que no tienen por base a genealogías conocidas, y
asumiendo algunas premisas simplistas, como: la
población es infinita, los individuos se cruzan al azar, no
hay selección, migración y mutación.

(∑ frecuencias alélicas)2 =  ∑ frecuencias genotípicas

Pierre-Auguste Renoir | O Baile no Moulin de la Galette, 1876

El marco teórico de la genética de poblaciones aplicado a los modelos
diploides con reproducción sexual no es más que una generalización de la
teoría mendeliana formulada a nivel de familia (entendida como un conjunto de
individuos emparentados a través de una genealogía dada), por lo que sus
conceptos básicos son comunes.



FUERZAS EVOLUTIVAS

Las fuerzas evolutivas corresponden a la violación
de los supuestos asumidos y pueden detectarse a
través de las desviaciones del equilibrio de Hardy-
Weinberg:

• Tamaño poblacional finito
• Cruces no aleatorios
• Mutación
• Migración
• Selección 



FUERZAS EVOLUTIVAS - CRUCES NO ALEATORIOS

Las fuerzas evolutivas corresponden a la violación de los supuestos asumidos y pueden detectarse a través de las
desviaciones del equilibrio de Hardy-Weinberg

SUBESTRUCTURA POBLACIONAL - la población se divide en
unidades de apareamiento que pueden ser panmícticas pero
que no se cruzan entre sí al azar.

Como consecuencia más importante, en el caso de que las frecuencias
alélicas sean diferentes entre las distintas subpoblaciones, se observará
una disminución de la heterocigosidad media en relación con la
esperada, aunque los cruces se produzcan aleatoriamente en cada
subpoblación, efecto conocido como

Efecto de Wahlund



SUBESTRUCTURA POBLACIONAL

Cuando hay 2 alelos en un locus, las desviaciones del equilibrio de
Hardy-Weinberg se pueden medir mediante el índice de fijación (F)

X11 = (1-F) X12 + F X1

X12 = 2 (1-F) X1*X2

X22 = (1-F) X22 + F X2

De la segunda fórmula se puede sacar el valor de F que será:

F = (2*X1*X2 - X12) / 2*X1*X2

F = (h-ho) / h

h – heterozogotia esperada; ho – heterozigotia observada

F



GENÉTICA DE POBLACIONES

¿POR QUÉ GENÉTICA DE POBLACIONES?
• Base para muchos otros campos

Genética – Genómica – Biología evolutiva Biología
computacional – Sistemática – Forense…

• Amplia gama de aplicaciones

Enfermedades hereditarias – Mapeo genético –
Conservación de especies - Interpretación estadística
de perfiles en la escena del crimen…

GENÉTICA FORENSE

“TO MATCH OR NOT TO MATCH: THAT IS THE QUESTION”
• Tres resultados de una prueba de ADN: exclusión,

inclusión, no concluyente

• Estadísticas de coincidencia → estimación de la
probabilidad de coincidencia aleatoria, la frecuencia
para el genotipo particular (perfil de ADN) en la
población



INTERPRETACIÓN ESTADÍSTICA DE LA EVIDENCIA GENÉTICA

SON POCAS LAS CIRCUNSTANCIAS EN QUE LA
COINCIDENCIA DE DOS PERFILES GENÉTICOS PUEDE
SER CONSIDERADA UNA PRUEBA DEFINITIVA DE
IDENTIFICACIÓN.
• Sólo es posible en casos en que se comparan

muestras procedentes de una "población cerrada";
por ejemplo, en vestigios procedentes de una
determinada catástrofe en la que se conoce la
procedencia de cada uno de los individuos
implicados en el incidente.

• En la mayoría de los casos en que se analizan
perfiles genéticos, como origen potencial de
determinado vestigio, tenemos una población que no
está completamente caracterizada, siendo necesario
evaluar la "fuerza de la prueba".

En los casos de investigación genética para
identificación individual o análisis de parentesco,
el resultado final siempre debe informarse en
términos probabilísticos.

EVIDENCIA GENÉTICA
 

Exclusión Inclusión

(Prob. Aprox. = 0)
PROBABILIDAD

(0< PP< 1)



INTERPRETACIÓN DE EVIDENCIAS - ANÁLISIS BAYESIANO

LR = 
Pr 𝐸⃓ 𝐻1

Pr(𝐸⃓ 𝐻2)

H1: se asume un determinado parentesco entre individuos / identidad 
H2: se asume que los individuos no están emparentados o que o su 
parentesco no es el asumido en H0 / no identidad

Thomas Bayes

1702-1761

EL OBJETIVO DE LAS INVESTIGACIONES FORENSES:
Sobre la base de los resultados del análisis genético, estimar la razón de
verosimilitud en relación a dos hipótesis mutuamente excluyentes.

http://en.wikipedia.org/wiki/Image:Thomasbayes.jpg


EJEMPLO: IDENTIDAD GENÉTICA ENTRE DOS MUESTRAS

LR = 
Pr 𝐸⃓ 𝐻1

Pr(𝐸⃓ 𝐻2)

H1: ambas muestras provienen del mismo individuo

H2: las dos muestras pertenecen a dos individuos no emparentadas
(¡no son mutuamente excluyentes en el caso de gemelos monocigóticos!)

Thomas Bayes

1702-1761

TH01 4-7 4-7

P/H1: (2f4 f7)

P/H2: (2f4 f7)
2

LR=

(2f4 f7)

(2f4 f7)
2

LR = 1 / 2f4 f7

Asumiendo que las 
muestras son del mismo 
individuo, solo se considera 
la frecuencia poblacional 
del genotipo 4-7

Probabilidad de que dos
individuos aleatorios de
la población sean 4-7

http://en.wikipedia.org/wiki/Image:Thomasbayes.jpg


EJEMPLO: PATERNIDAD

LR = 
Pr 𝐸⃓ 𝐻1

Pr(𝐸⃓ 𝐻2)

H1: el presunto padre es el padre biológico

H2: el presunto padre y el hijo no están relacionados
(¡no son mutuamente excluyentes para los gemelos monocigóticos!)

Thomas Bayes

1702-1761

PF

M

H

Frecuencia del tipo

de apareamiento

9-11 x  8

Probabilidad  de 

descendientes 

8-9 del 

apareamiento

9-11 x  8

Frecuencia de la 

pareja madre/hijo 

8/8-9

Frecuencia

poblacional de 

individuos

9-11

L =
2f9 f11x f8

2 x 1/2

f8
2 f9 x  2f9f11

=
1/2

f9

http://en.wikipedia.org/wiki/Image:Thomasbayes.jpg


INTERPRETACIÓN DE EVIDENCIAS - ANÁLISIS BAYESIANO

LR final = LR1 x  LR2 x  LR3 x ....
• El resultado final se presenta a través 

de un índice calculado en base a las
probabilidades obtenidas
individualmente para cada marcador

• El valor final obtenido es la 
probabilidad de que todos estos 
eventos (conjunto de varios 
marcadores) ocurran simultáneamente

INDEPENDENCIA

1924, Felix Bernstein

(1878-1956)

EXTENSION OF THE PRINCIPLE
OF HARDY-WEINBERG TO
SEVERAL LOCI

Conditions of applicability:

• Panmixia, ansence of mutation, 
selection, migration and 

ABSENCE OF GAMETIC

ASSOCIATION



INTERPRETACIÓN ESTADÍSTICA DE LA EVIDENCIA GENÉTICA

En ausencia de incompatibilidades genéticas en relación con la hipótesis en cuestión (es decir,
coincidencia del perfil genético de dos muestras potencialmente del mismo individuo, o
compatibilidad entre el perfil de un supuesto par padre/hijo), el resultado siempre debe informarse
en forma probabilística y depende del conocimiento de las frecuencias alélicas/haplotípicas en la
población de referencia.

GENÉTICA POPULACIONAL

La determinación de frecuencias alélicas en diferentes poblaciones es fundamental para una
correcta interpretación de los resultados en base a los perfiles genéticos observados. Antes de la
incorporación de un marcador genético específico en la rutina forense es importante tener un
conocimiento profundo de su comportamiento en la población de referencia y sobre la subestructura
poblacional.



GENÉTICA FORENSE

“TO MATCH OR NOT TO MATCH: THAT IS THE QUESTION”

Pruebas estadísticas sobre datos de población para evaluar
la independencia:

• Equilibrio de Hardy-Weinberg (alelos)

• Equilibrio de ligamiento (loci)

Con la suposición de independencia, es posible calcular la
probabilidad de coincidencia final de forma sencilla, sin la
necesidad de aplicar correcciones a la ausencia de
independencia entre alelos o loci.

LR final = LR1 x LR2 x LR3 x ....

Godfrey Harold Hardy
(1877 - 1947) 

Wilhelm Weinberg
(1862-1937)

Equilibrio de Hardy-Weinberg
(p+q)2 = p2 + 2pq + q2



BASES DE DATOS DE FRECUENCIA ALÉLICAS/HAPLOTÍPICAS

PRINCIPALES RETOS EN GENÉTICA FORENSE:
• BASES DE DATOS DE POBLACIÓN DE REFERENCIA

• ESFUERZO DE MUESTREO

• SUB-ESTRUCTURACIÓN DE LA POBLACIÓN

¿POBLACIÓN DE REFERENCIA? 
• La población del crimen (no del sospechoso)

• En paternidad
*la población de referencia no es la población de la
madre o del padre, sino la contemplada en la hipótesis
alternativa
*la población relevante es aquella donde el niño fue
concebido

Hay situaciones en las que no es fácil definir la población de referencia
(debido, por ejemplo, a la subestructura poblacional) y, en esta situación,
se recomienda evaluar las diferentes hipótesis alternativas

LR = 
Pr 𝐸⃓ 𝐻1

Pr(𝐸⃓ 𝐻2)



ESFUERZO DE MUESTREO - TAMAÑO DE LA MUESTRA

L = 1 / 2f4 f7
2f4 f7 = 0.25     → LR  = 4
2f4 f7 = 0.10     → LR  = 10
2f4 f7 = 0.01     → LR  = 100
2f4 f7 = 0.001   → LR  = 1000

TH01 4-7 4-7

THE IMPACT OF GENE FREQUENCIES

Frecuencia génica ESTIMACIONES Y DESVIACIÓN ESTÁNDAR
Codominante: p±[p(1-p)/2N]

Frecuencia alélica 100 1000 10000

0,0788 0,0933 0,0979

0,100 a a a

0,1212 0,1067 0,1021

0,0030 0,0078 0.0093

0,010 a a a

0,0170 0,0122 0.0107

0,0003 0,0008

0,001 a a

0,0017 0,0012

Intervalo de confianza del 68% ( 1sd)

de tamaños de muestra



ESFUERZO DE MUESTREO - TAMAÑO DE LA MUESTRA

FSI: Genetics

Requisitos para publicación de 
bases de datos de STRs
autosómicos:
• CQ STRidER
• 15 loci
• 500 muestras



EVOLUCIÓN DE LAS TECNOLOGÍAS

FIRST CRIME CASE SOLVED WITH DNA 1986

SECUENCIACIÓN MASIVA EN PARALELO (MPS)
• La mayor ventaja de la secuenciación masivamente paralela

en comparación con la secuenciación de Sanger es la gran
cantidad de información generada

→ menor costo por base

• Se pueden secuenciar varios genomas a la vez
→ reducción de costo

EN FORENSE:
Permite una mayor discriminación alélica al revelar la
variación de secuencia que está oculta en los métodos
tradicionales de detección de tamaño de fragmento por CE



MASSIVELY PARALLEL SEQUENCING (MPS)



MASSIVELY PARALLEL SEQUENCING (MPS)



TAMAÑO DE LA MUESTRA – ALELOS RAROS

ALELOS RAROS NO OBSERVADOS EN LA BASE DE DATOS
Ex. para un alelo con una frecuencia de 1/1000 (0,001) en la 
población, que no se encontró en nuestra muestra

N = 50:                             0.020                12.75
N = 100:                           0.010                25.25
N = 500:                           0.002              125.25
N = 1000:                         0.001              250.25

Tamaño de la muestra    freq = 1 / (n + 1)   LR = 1 / 4*fR

EQUILIBRIO DE HARDY-WEINBERG
(p1 + p2 + p3 + p4 + p5 + ...)2 = p1

2 + 2p1p2 + 2p1p3 + 2p1p4

+ p1p5 + p2
2 + 2p2p3 + 2p2p4 + 2p2p5 + p3

2 + 2p3p4 + 2p3p5
+p4

2+ 2p4p5 + p5
2 ...

MPS → Bases de datos más grandes en comparación con CE
(todavía inexistentes para la mayoría de las poblaciones humanas)



LOS MARCADORES DE LINAJE
(ADNmt y cromosoma Y)

Cuando se analiza una gran cantidad de marcadores, la mayoría de los 
haplotipos se vuelven únicos en nuestra muestra de población

TAMAÑO DE LA MUESTRA – ALELOS RAROS

Yfiler – 205.059 perfis
Minimal – 265.324 perfis



TAMAÑO DE LA MUESTRA – ALELOS RAROS

Alelos/haplotipos raros en la población (ausentes en la base de datos) - la evaluación estadística depende en gran
medida del enfoque utilizado para estimar las frecuencias

CONTEO DIRECTO - COUNTING METHOD

El método más utilizado actualmente en el cálculo de
frecuencias haplotipicas es el de conteo directo (counting
method), dividendo el número de veces que el haplotipo
se encuentra representado en la base de datos (x) por el
número total de haplotipos (n), o haciendo ese mismo
calculo después de haber adicionando el haplotipo
encontrado a la base de datos (augmenting counting
method),

fhap = (x + 1) / (n + 1)

Cuando aplicados a haplotipos no observados en la muestra, los métodos
de conteo no tienen en cuenta la composición de la muestra. Así, la
probabilidad de coincidencia irá depender solamente del tamaño da la
base de datos, no se considerando si el haplotipo observado está
próximo o no de otros presentes en la base de datos.

En caso de coincidencia de los perfiles del sospechoso y de la evidencia, para
un haplotipo de cromosoma Y o de ADNmt que nunca se observó (esto pasa
frecuentemente cuando si utilizan los kits forenses actuales), aún que se trate de
un caso criminal ocurrido en Colombia, la probabilidad de coincidencia será
mayor si utilizamos una base de datos de 400 individuos de una población
africana o asiática, que si usamos una base de datos de 200 individuos de la
población Colombiana.



DISCRETE LAPLACE METHOD

Pereira V & Gusmão L (2019) Análisis de marcadores STR de cromosoma Y. Genética forense: Del
laboratorio a los tribunals, pp 217-240. Editado por Manuel C Crespillo Márquez e Pedro Barrio
Caballero. Ediciones Díaz de Santos. ISBN: 9788490522134.

Stepwise
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LA INFLUENCIA DEL TAMAÑO DE LA BASE DE DATOS

En estimativa de frecuencias, muchos laboratorios optan por utilizar un número menor de marcadores, lo que les permite utilizar un banco
de dados mayor. Para cromosoma Y, de acuerdo a las directrices de la SWGDAM, es aceptable realizar búsquedas en bases de datos
usando conjuntos reducidos de loci de manera a obtener el máximo potencial de discriminación entre evidencias y perfiles en la base de
datos poblacional.
→ Se puede usar un conjunto de marcadores que resulte en el valor más bajo de frecuencia - proporción de haplotipos iguales por el
número de perfiles comparados



MAJOR ISSUES IN FORENSICS – GAMETIC ASSOCIATION

STRs

1924, Felix Bernstein

(1878-1956)

Cuando los alelos A y B de 2 loci están en equilibrio, la probabilidad de
cada haplotipo sigue la regla del producto. El haplotipo AB tendrá una
frecuencia igual a pA x pB. Esta situación se denomina equilibrio de
ligamiento en oposición al desequilibrio de ligamiento

EXTENSION OF THE PRINCIPLE OF HARDY-WEINBERG TO
SEVERAL LOCI

ABSENCE OF GAMETIC ASSOCIATION

ASSOCIAÇÃO FÍSICA ENTRE OS LOCI

(LIGAMENTO / LINKAGE) 
O SUBESTRUCTURAÇÃO POPULACIONAL



MULTIPLICACIÓN DE LRS

De acuerdo con las recomendaciones de la ISFG (International Society for Forensic Genetics), tanto para DNA
mitocondrial como para marcadores de cromosoma X, si se calculan razones de verosimilitud, los LRs de los
diferentes sistemas pueden combinarse mediante multiplicación, si se comprobar que:

➢ la población no se encuentra estratificada y que las bases de datos representan adecuadamente la misma
población de referencia

➢ no hay desequilibrio de ligamiento entre los alelos de los distintos tipos de marcadores
➢ las hipótesis están formuladas sin ambigüedad y son equivalentes para los diferentes sistemas

Para mtDNA, se recomienda dejar claro que los individuos relacionados por vía materna no pueden distinguirse.
De la misma manera, es importante dejar claro que los individuos relacionados por vía paterna no pueden distinguirse con base en
marcadores de cromosoma Y.



ASSOCIAÇÃO GAMÉTICA

Frequências haplotípicas ≠ Produto das frequências alélicas

LD – Linkage disequilibrium o desequilibrio de ligamento

LINKAGE

SUBESTRUTURAÇÃO OU ESTRATIFICAÇÃO

POPULACIONAL



SUBESTRUCTURA EN POBLACIONES MESTIZAS

Antes de realizar estadísticas agrupadas, el laboratorio
debe verificar que la población de referencia utilizada
demuestre independencia entre alelos de diferentes
marcadores, aún que no exista linkage entre loci

En la mayoría de las poblaciones humanas la mezcla no
se produjo independientemente del sexo de los
individuos, por lo que puede proporcionar un
comportamiento diferente en términos de
subestructura poblacional para el mtDNA (heredado
por vía materna), el cromosoma Y (heredado por vía
paterna) , marcadores autosómicos (con igual
contribución de ambos padres) y marcadores del
cromosoma X (con mayor contribución femenina)



SUBESTRUCTURA POBLACIONAL Y BASES DE DATOS POBLACIONAIS

EN RESUMEN:

✓ El conocimiento de la subestructura inter e intrapoblacional juega un papel importante en el
desarrollo de bases de datos con fines de identificación forense, lo que se verá reflejado en el
resultado final de la evaluación de las evidencias forenses.

✓ La subestructura genética depende no solo de la población sino también del tipo de
marcadores que se analizan.

✓ Los fenómenos de subestructura poblacional tienden a ser más importantes en poblaciones
mestizas, y por tanto de particular relevancia en el desarrollo de bases de datos en
poblaciones como las de América, que en su mayoría resultan de episodios recientes de
mestizaje entre individuos de poblaciones genéticamente muy diversas.



MAJOR ISSUES IN FORENSICS – ASOCIACIÓN GAMÉTICA

STRs

• Aumento de la probabilidad a priori  de 
discriminación e de exclusión

• Aumento de la probabilidad de ocurrencia de 
asociaciones gaméticas

EXTENSION OF THE PRINCIPLE OF HARDY-WEINBERG TO
SEVERAL LOCI

ABSENCE OF GAMETIC ASSOCIATION

LR total = LR1 x LR2 x LR3 x ....



DESAFÍOS

PRINCIPALES RETOS DE LA GENÉTICA POBLACIONAL EN APLICACIÓN FORENSE:
• Novas bases de datos que contemplen la variabilidad a nivel de la secuencia y los nuevos

marcadores incluidos en los kits forenses
• Nuevos métodos para el cálculo de frecuencias de haplotipos de mtDNA que tengan en cuenta

la variación esperada en la población (menos dependientes del tamaño de las bases de datos
de cada población).

• Nuevos métodos para el cálculo de frecuencias de haplotipos de cromosoma Y que permitan la
incorporación de alelos intermedios, duplicaciones y alelos nulos.

• Un mejor conocimiento de la distribución de la diversidad genética en poblaciones humanas y
un mejor conocimiento de los mecanismos de mutación en STRs, que nos permite estimar
frecuencias de alelos raros con base en la diversidad encontrada.



Muchas 
gracias a 
todos! Muito 
obrigada a 
todos!
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