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RESUMEN

En el marco del conflicto armado que se ha 
presentado durante los últimos años en el 
territorio colombiano, el Estado ha llevado 

a cabo la labor de investigar, recuperar e identificar 
los cuerpos de personas desaparecidas en el proce-
so de reparación a las víctimas. La identificación de 
personas fallecidas y desaparecidas en la mayoría de 
los casos es un proceso largo y complejo, en el que 
es frecuente contar con muy escasa información so-
bre la posible identidad del individuo y sin ninguna 
información sobre los familiares. Es aquí donde el 
análisis de ADN y las bases de datos relacionadas 
juegan un papel importante en este proceso. 
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Se presentan dos casos en los que se logra 
la identificación de dos individuos previamen-
te reportados en condición de no identifica-
dos (individuos CNI); esto se da años después 
mediante la búsqueda y comparación de per-
files genéticos en la Base Nacional de Perfiles 
Genéticos de Aplicación en Investigación Ju-
dicial CODIS (Combined DNA Index Sys-
tem por sus siglas en inglés) y haciendo una 
ampliación del análisis genético en ambos ca-
sos para su confirmación.

INTRODUCCIÓN

La desaparición forzada se ha definido 
como el arresto, detención o secuestro de una 
persona en contra de su voluntad por agentes 
gubernamentales, por grupos organizados o 
particulares con apoyo directo o indirecto 
del Estado, sin información alguna sobre su 
paradero (1,2).

En muchos de los casos de desaparición 
forzada las personas nunca retornan a sus 
hogares y se presume que mueren en cauti-
verio. Sin la información del paradero de las 
víctimas, una forma de mitigar el dolor para 
los familiares es la de recibir la confirmación 
fehaciente de la muerte de sus seres queridos, 
y de esta manera poder tratar sus restos de 
forma digna de acuerdo a su cultura y creen-
cias religiosas y así continuar con su proceso 
de duelo. Es por esto que la recuperación e 
identificación de restos humanos encontra-
dos en fosas es pieza fundamental en el pro-
ceso de reparación a víctimas. 

La base de datos CODIS fue creada en 
1990 por el Departamento de Justicia de los 
Estados Unidos para almacenamiento de 
perfiles de ADN humano y con el propósito 
de recolectar información genética de agre-
sores sexuales convictos en este país y en Ca-
nadá. Posteriormente fue empleada en el es-
tudio de desastres masivos fuera de Estados 

Unidos para determinar la probabilidad de 
identidad entre víctimas y familiares (3,4).

En 1999 se estableció el acuerdo bilate-
ral entre Colombia y Estados Unidos para el 
fortalecimiento de la paz. En el marco de este 
llamado Plan Colombia, el Instituto Nacio-
nal de Medicina Legal y Ciencias Forenses 
(INMLCF) adquirió la plataforma CODIS 
desde el año 2005, cuyo objetivo era lograr 
el fortalecimiento tecnológico en la inves-
tigación judicial. La base de datos CODIS 
en Colombia se denominó Base Nacional 
de Perfiles Genéticos de Aplicación en Inves-
tigación Judicial y desde sus inicios funciona 
con una estructura en red desde un servidor 
nacional ubicado en el INMLCF, nutrido 
con información genética de sus laborato-
rios (Bogotá, Cali, Medellín y Villavicencio) 
y de los laboratorios de genética del Cuerpo 
Técnico de Investigación (CTI) de la Fiscalía 
General de la Nación (FGN) y del Departa-
mento de Investigación Judicial (DIJIN). 

Se hacen entonces dos tipos de búsque-
das en la base de datos: la primera de ellas es 
la búsqueda para comparación de perfiles ge-
néticos de una evidencia en un caso particular 
con los perfiles genéticos de todos los sospe-
chosos incluidos en la base de datos (módulo 
criminalística), y en algunas ocasiones tam-
bién se compara contra las evidencias de los 
demás casos en búsqueda de delitos en serie. 

El segundo tipo de búsqueda permite esta-
blecer posibles parentescos entre los familiares 
de personas desaparecidas y el perfil genético 
de individuos CNI (módulo identificación). 
Cada perfil registrado en el sistema incluye 
marcadores genéticos nucleares microsatélite 
STR (Short Tandem Repeats). En sus inicios 
se analizaban 13 STR, pero actualmente la base 
permite incluir hasta 29 marcadores genéticos 
nucleares. La base almacena hasta el momento 
26.662 perfiles genéticos, de los cuales 2.065 
corresponden a restos humanos en la categoría 
de desaparecidos y 245.557 a familiares.
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Una vez detectada una coincidencia entre 
los perfiles del sospechoso con las evidencias 
de los casos archivados (modulo criminalísti-
ca) o del posible parentesco de un individuo 
CNI con una familia (módulo identificación), 
el administrador de la base de datos realiza el 
reporte e informa a las áreas forenses del IN-
MLCF relacionadas —patología, antropología 
y Red Nacional de Personas Desaparecidas—, 
quienes analizan e intercambian información 
para verificar la coincidencia genética. 

La información de perfiles genéticos apro-
piadamente sistematizada abre una posibilidad 
de análisis en la investigación judicial muy va-
liosa para la administración de justicia en casos 
tales como desaparición forzada, identificación 
de víctimas, desastres masivos, delitos sexuales, 
homicidios, etc.

REPORTE DE CASOS

Corresponden a 2 víctimas de procesos in-
dependientes, cuyos cuerpos se encontraban 
en condición de no identificados. Los perfiles 
genéticos de estos individuos fueron obtenidos 
en años anteriores en el Laboratorio de Genéti-
ca del INMLCF en Bogotá, D.C. y la informa-
ción de la base de datos fue cruzada con la de 
los familiares de las víctimas respectivas.

Caso 1: Individuo CNI que por sus carac-
terísticas bioantropológicas corresponde a una 
persona de sexo masculino, con edad entre 25 y 
35 años y cuyo cuerpo fue exhumado. Su perfil 
genético fue obtenido 3 años antes del análisis 
acá reportado a partir de una muestra ósea y se 
encontraba almacenado en CODIS. El perfil 
del posible padre biológico de la víctima fue 
incluido en CODIS por el Laboratorio de Ge-
nética del CTI dos años atrás. 

Caso 2: Individuo CNI que por sus carac-
terísticas bioantropológicas corresponde a un 
individuo del sexo masculino, con edad entre 
26 y 36 años y su cuerpo también fue exhuma-

do. Su perfil genético fue obtenido 2 años an-
tes de este reporte a partir de una muestra de 
fémur y se encontraba almacenado en CODIS. 
El perfil genético de la posible madre biológica 
de la víctima fue incluido en CODIS por el La-
boratorio de Genética del CTI. 

METODOLOGÍA

Búsqueda de personas desaparecidas 
en CODIS

Según el proceso de administración de 
la base de datos en el INMLCF, se realizó la 
búsqueda periódica de rutina en el software 
CODIS versión 5.7.4, módulo Match Mana-
ger, comparando todos los perfiles genéticos 
almacenados en la Base Nacional de Perfiles 
Genéticos de Aplicación en Investigación Ju-
dicial con los perfiles de todos los familiares 
de personas desaparecidas. 

Se estableció como criterio de aceptación 
de baja restricción un número mínimo de 
coincidencias en 10 marcadores genéticos, en 
los que se compartiera al menos un alelo por 
cada sistema genético, teniendo en cuenta que 
el perfil genético puede incluir un número ma-
yor de marcadores en la base de datos (5). 

Al encontrarse las coincidencias, estas fue-
ron remitidas mediante el informe respectivo al 
Grupo Nacional de Patología (INMLCF), quie-
nes realizaban los demás estudios relacionados. 
La información no genética indicaba la posible 
asociación de los individuos CNI con familiares 
buscando a personas desaparecidas; en estos casos 
se requirió la confirmación del hallazgo genético. 

Ampliación del estudio genético

Teniendo en cuenta los perfiles de ADN de 
las dos personas desaparecidas y de los respecti-
vos familiares, cada uno de los casos constaba de 
16 marcadores genéticos ingresados en CODIS 
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y fue necesario ampliar el número de marcado-
res para confirmar el hallazgo. Los extractos de 
ADN de las muestras óseas previamente anali-
zados y almacenados fueron empleados para la 
detección de los otros sistemas genéticos.

Las muestras de sangre de los posibles fa-
miliares de los dos casos fueron solicitadas al 
laboratorio de genética del CTI y remitidas 
en tarjetas FTA; posteriormente fueron pro-
cesadas junto con los extractos de las muestras 
óseas para los mismos sistemas.

Extracción, amplificación y tipificación 
de ADN: se realizó extracción de sangre so-
bre las tarjetas FTA (supuesto padre caso 1 y 
supuesta madre caso 2) mediante el procedi-
miento estandarizado para la resina Chelex 
100TM (6). En el caso de las muestras de los 
individuos CNI se utilizaron los extractos de 
ADN previamente extraídos. Se realizó ampli-
ficación por protocolos de PCR múltiplex con 
los kits Powerplex® 16 HS y PowerPlex® ESX 
17 de Promega para STRs autosómicos, uti-
lizando los termocicladores GeneAmp PCR 
Systems 2720 o 9700 (Applied Biosystems), 
para complementar los perfiles genéticos de 
ADN de las muestras de ambos casos (7,8). 

El análisis de fragmentos de PCR se hizo por 
electroforesis capilar en los analizadores genéti-
cos ABI 3130 y 3100 de Applied Biosystems. La 
asignación alélica fue realizada con escaleras alé-
licas secuenciadas asociadas al kit respectivo y la 
determinación de los alelos se hizo mediante el 
programa Gene Mapper versión 3.2 (9). 

Cálculos de probabilidad: se determinó 
el índice de paternidad (IP) para el caso 1 y el 
índice de maternidad (IM) para el caso 2, te-
niendo en cuenta las frecuencias génicas de la 
población colombiana (10,11,12,13,14). 

RESULTADOS

En el caso 1 el perfil genético compartía el 
50% de la información para 15 de los sistemas 

genéticos con el posible padre biológico y en el 
caso 2 el perfil genético compartía el 50% de la 
información para 15 sistemas genéticos con su 
posible madre biológica.

Con base en este hallazgo se realizó la bús-
queda de información de cada uno de los casos 
y se procedió a analizar la información relacio-
nada no genética. Con la información de los 
familiares coincidentes en cada uno de los ca-
sos, se procedió a realizar una búsqueda en el 
Sistema de Información Red de Desaparecidos 
y Cadáveres del INMLCF (SIRDEC), con lo 
que también se encontraron coincidencias con 
respecto a sitios de desaparición, sexo de los 
individuos desparecidos y otros datos adicio-
nales respectivamente en ambos casos. 

Con todos estos elementos se procedió a 
ampliar el estudio genético a 23 marcadores 
con el fin de confirmar los resultados, obte-
niendo valores de probabilidad de paternidad 
en el caso 1 y probabilidad de maternidad en 
el caso 2 superiores a los establecidos como es-
tándar de calidad en el laboratorio, que indican 
no exclusión de las relaciones de parentesco.

El resultado del estudio genético ampliado 
fue valorado por el grupo de patología junto 
con los hallazgos ante-mortem descritos en la 
necropsia, en el estudio antropológico forense 
y en el resumen de los hechos en la desaparición 
de cada individuo, obteniendo la identificación 
definitiva de las personas y haciendo la entrega 
de cada cuerpo a la familia correspondiente. 

En el caso 1, no teniendo información 
disponible del familiar, la Red Nacional de 
cadáveres en condición de no identificados 
y personas desaparecidas del INMLCF con-
tactó al familiar mediante los medios de co-
municación disponibles en una de sus sedes, 
mientras que en el caso 2 lo hizo a través de 
la autoridad a cargo del caso, con lo cual los 
cuerpos fueron entregados finalmente a sus 
respectivos familiares.

La búsqueda sistematizada y la revisión 
continua de posibles coincidencias en la Base 
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Nacional de Perfiles Genéticos de Aplicación 
en Investigación Judicial es una ayuda invalua-
ble en el proceso de identificación de personas 
en condición de no identificadas, sin importar 
el momento en el que se ingresó la información 
de perfiles genéticos y en que el laboratorio in-
gresó la información. En el caso 1 la muestra 
del cuerpo sin identificar fue ingresada a la 
base un año antes del ingreso del perfil genéti-
co del padre biológico de esta persona, que fue 
ingresado por otro laboratorio. 

Es importante resaltar que es necesario 
alimentar la Base de datos con mayor infor-
mación genética de familiares y de individuos 
CNI ya ingresados en la base CODIS para 
permitir posteriores coincidencias que puedan 
llegar a una identificación como en estos dos 
casos, incluso muchos años después de la des-
aparición, lo cual permite que se pueda lograr 
que muchas familias puedan realizar su proce-
so de duelo una vez realizada la identificación.

Teniendo en cuenta la experiencia en el 
manejo del sistema, el Instituto Nacional de 
Medicina Legal y Ciencias Forenses ha reco-
mendado que el número de marcadores ge-
néticos no sea inferior a 23 para ingresar un 
perfil a la base de datos, tanto de personas sin 
identificar como de familiares que buscan una 
persona desaparecida, permitiendo valores de 
probabilidad que eviten posteriores amplia-
ciones del estudio genético y haciendo la reco-
mendación extensiva a las otras instituciones y 
entidades participantes.

Adicionalmente, es importante resaltar 
que los laboratorios que ingresen perfiles ge-
néticos a las bases de datos se encuentren acre-
ditados o cumplan con las normas ISO/IEC 
17025 en cuanto al manejo y control de cali-
dad de los datos genéticos, y además se cuen-
ta con los niveles de acceso y restricción en el 
manejo de la información acorde al recono-
cimiento realizado por la UNESCO sobre la 
condición de sensibilidad de los datos genéti-
cos para la salvaguarda de la confidencialidad, 

privacidad e integridad de dicha información 
almacenada tanto de los individuos CNI 
como de familiares.
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