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Resumen

Las repeticiones cortas en tdndem (sTrR) 0 microsatélites, son se-
cuencias de abN de 2-7 nucledétidos que se repiten en el genoma
humano. Los sTrs permiten estudiar enfermedades, la estructura
de la poblacién y estudios forenses. En esta revision se analizaron
los estudios donde se aplicaron sTrs en medicina y salud publica.
En 834 publicaciones en PubMed (1993-2024), las dos principa-
les aplicaciones de los sTrs fueron obtener frecuencias alélicas y
la genética de poblaciones. El pais con mas articulos fue China
(256). En la década del 2010 se publicaron 40 articulos en prome-
dio por aflo. Se encontraron 47 articulos relacionados con 29 en-
fermedades, padecimientos y/o trastornos. La mayor cantidad de
articulos en enfermedades se realizaron con poblaciones de Iran
(4), México (3) y China (2); las enfermedades mas frecuentemente
estudiadas fueron el Cancer, Distrofia muscular y Aneuploidias au-
tosdmicas. En México, los sTrs se aplicaron en Lepra Lepromatosa
y la psoriasis en placas. Su uso en el estudio de enfermedades
y estudios (identificacion, genética de poblaciones, busqueda de
personas) seran los mas frecuentes en el corto y mediano plazos,
obteniendo informacién util en estrategias y politicas en en salud
publica, y asi mejorar la calidad de vida de los mexicanos.
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Abstract

Short tandem repeats (sTrS), or microsatellites, are bpna sequences
of 2-7 nucleotides that repeat in the human genome, besides sTrs
allow for the study of diseases, population structure, and forensic
studies. This review analyzed studies where strs were applied in
medicine and public health. Among 834 publications in PubMed
(1993-2024), the two main applications of sTrs were obtaining alle-
le frequencies and population genetics. The country with the most
articles was China (256). In the 2010s, an average of 40 articles
were published per year. A total of 47 articles were found related
to 29 diseases, conditions, and/or disorders. The highest number
of articles on diseases were conducted with populations from Iran
(4), Mexico (3), and China (2), The most frequently studied disea-
ses were Cancer, Muscular Dystrophy, and Autosomal Aneuploi-
dies. In Mexico, sTrs were applied to Leprous Leprosy and plaque
psoriasis. Therefore, the use of strs in the study of diseases and
research (identification, population genetics, missing person sear-
ches) will be the most common in the short and medium term,
providing useful information for strategies and policies in public
health in order to improve the life quality for Mexicans.
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Introduccion

Las repeticiones cortas en tandem (sTrS) son secuencias simples de abN con
una longitud que va de dos a siete nucledtidos que se repiten numerosas
veces a lo largo del genoma, también son conocidos como microsatélites.'?
Los sistemas de andlisis incluyen, en su mayoria, marcadores autosémicos?
y en menor medida marcadores de los cromosomas X y Y asociados a los
linajes materno y paterno respectivamente.* Los sTrs estan presentes en to-
dos los organismos, por ejemplo, la mitad del genoma humano consta de
repeticiones que se consideraban no funcionales.® Los marcadores sTrS se
encuentran en regiones no codificantes y, se supone que por ello carecen de
relaciéon con rasgos fenotipicos en las personas.®

Las repeticiones en tandem se comenzaron a estudiar en Estados Unidos
en la década de 1960, con la propuesta del deslizamiento del abN para ex-
plicar su alto grado de mutacioén.” & La versatilidad de los marcadores sTrs
permite aplicarlos en cualquier poblacion del planeta, incluso China, el pais
con mas diversidad étnica y lingUistica.® Sin embargo, fue en Inglaterra don-
de cobraron relevancia al usarse para resolver investigaciones forenses y
apoyar en casos legales.®" Hasta la década de 1990 la mayoria de los es-
tudios se enfocaron en establecer una relacién directa entre estos y algu-
na funcién en los organismos, particularmente de algo que se considera-
ba como abn “basura”.? Sin embargo, existen evidencias que sugieren que
desempefian un papel importante en muchos organismos en procesos tales
como la expresion genética.” A comienzo del siglo 21 marcd el aumento en
la tipificacion de abN a través de la caracterizacion de los perfiles genéticos
en personas, con el uso de los sTrs en casos legales.® En los Ultimos 30 afios
sus aplicaciones se enfocaron en la identificacién de personas, asi como en
estudios de caso en el ambito forense,™ analisis en desastres,’™ genética de
poblaciones,’® estudios de ancestria,” procesos migratorios™ y la asociacién
con enfermedades.”

Los primeros marcadores strs que se utilizaron no ofrecian informacion
médica relevante; sin embargo, estudios mas profundos de la estructura ge-
nética de las poblaciones y caracteristicas especificas sugieren una asocia-
cién con enfermedades.?° La secuenciacién del genoma humano condujo al
desarrollo de estudios de asociaciéon del genoma completo (cwas) y estudios
de polimorfismos de un solo nucledtido (snp), mismo que revelan informa-
cion sobre las variaciones genéticas con potencial interés medico con los
sTrS.?' La aplicacion en América Latina se enfoca principalmente en el &mbito
forense.??2 En México, los strs se utilizan principalmente con fines forenses
en la identificacién de seres humanos,® en la determinacién de parametros
forenses,?* andlisis de escenas del crimen forense, relaciones de paren-
tescos,? linajes y en la definicién de estructuras poblacionales.?® Los usos
meédicos de los sTrRs en México son reducidos, a pesar del amplio uso que
se les puede dar. Por ello, es necesario realizar una revision histérica de los
usos que se le da en la medicina en otras regiones del mundo que se puedan
aplicar a las poblaciones mexicanas. La revisiéon permitird a los interesados
en la medicina en México identificar el area de oportunidad en sus respec-
tivas disciplinas y generar informacién que sirva para mejorar la calidad de
vida de los mexicanos.

Métodos

La revision documental se realizé en el repositorio digital de PubMed (https:/
pubmed.ncbi.nim.nih.gov/advanced/). La busqueda de articulos se llevd a cabo
con las palabras en inglés “str”, “Human” y “Genetic” y con el término de con-
sulta “Title/Abstract”. La busqueda se desarrolld del 16 de septiembre al 18 de
octubre del 2024. Los articulos resultantes de la busqueda se clasificaron en
diez categorias de aplicacion: Base de Datos (8Dp), Desarrollo de sTr (DsSTR), Estu-
dio de Caso (ec), Frecuencias Alélicas (F), Genética de poblaciones (ecr), Método
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y/o Técnica de Biologia Molecular (m18M), Relacién con enfermedad (re), Revision
Sistematica (rev), Software (s) y Variacion Genética (ve).

La categoria de Bases de Datos consiste en el analisis y desarrollo de
bases de datos para analisis de poblaciones. Los articulos agrupados en la
categoria de Desarrollo de str se relacionan con la generacion de marca-
dores autosémicos, de cromosoma X y Y, multi-especies y mezclas con la
intencién de analizar poblaciones para aplicarse en el area forense. La cate-
goria de Estudio de Caso presenta articulos enfocados en la aplicaciéon de sTr
para el analisis forense de relaciones de parentesco y evidencias, asi como
el analisis de victimas de desastres. Los articulos agrupados en la catego-
ria de Frecuencias consisten en la determinacién de frecuencias alélicas de
marcadores autosémicos, y de los cromosomas X y Y presentes en diferen-
tes poblaciones de estudio. La categoria de Genética de poblaciones abarca
articulos cuyo objetivo es establecer la variacion y distribucién alélica de las
poblaciones, comparandola entre varias poblaciones de estudio y con algu-
nas poblaciones de referencia utilizando diferentes sistemas de sTrs donde se
consideran, generalmente, factores étnicos, linguisticos y/o geogréficos. Los
articulos agrupados en la categoria de Método y/o Técnica de Biologia Mo-
lecular incluyen trabajos con la aplicaciéon, desarrollo, validacién y evaluacion
de procesos de laboratorio de los sTrs en diferentes modelos de estudio y di-
ferentes sistemas de marcadores. La categoria de Relacidén con enfermedad
incluye los articulos donde se investiga una enfermedad con sTrs, ya sea para
su diagndstico, asociacion directa, variacion y/o monitoreo. Los articulos de
la categoria de Revisidon Sistematica se enfocan en diferentes perspectivas
de los sTrs, tales como su aplicacién, debilidades, funcionalidad y/o recomen-
daciones asociadas con el area forense. La categoria de Software incluye las
publicaciones asociadas con desarrollos, analisis y evaluacion de software para
el procesamiento automatico de marcadores de diferentes sistemas. Por ultimo,
los articulos categorizados en Variacion Genética abarcan temas de tipificacion
y caracterizacion de las variaciones genéticas de los marcadores sTrs, asi como
el analisis de mutaciones de diferentes sistemas de marcadores.

Las categorias se asignaron a partir de la aplicaciéon dada a los sTrs, para
analizar las tendencias y los temas de investigaciéon en los Ultimos 30 afios en
diferentes regiones del mundo. Los articulos se organizaron por década de
publicacién y por el continente de origen, para identificar las tendencias de
estudio a través de los afios y en cada regién geogréfica. Cabe sefialar que
se excluyeron los trabajos correspondientes a especies diferentes a Homo
sapiens. El listado de articulos fue capturado en una base de datos de Micro-
soft® Excel® (version 2410, compilacion 16.0.18129.20158) y se encuentran
disponibles como material suplementario al presente manuscrito.

Andlisis estadistico: la informacién de la busqueda bibliografica se sujetd
al andlisis correspondencias para asociar las categorias de aplicaciéon de los
STRS con las décadas de publicacién, asi como entre el uso con el continen-
te en donde se realizd el estudio. Las categorias de los continentes fueron
Africa (a), América (am), Asia (as), Europa (g), Oceania (o) y sin informacién de
procedencia (NE). Las variables de década de publicacion fueron 1990, 2000,
2010 y 2020. El anélisis se efectud con el software past (ver. 4.02).%7

Desarrollo

La revision incluyd, en principio, 834 articulos relacionados con los sTrs aplica-
dos en humanos y que se encontraron en la base de datos de PubMed. El uso
mas frecuente de los sTrs fue la obtencién de frecuencias alélicas (F); le siguen
las aplicaciones en estudios de genética de poblaciones (cpP), en tercer lugar, su
uso como métodos y/o técnicas de biologia molecular (MTBm). Las categorias de
aplicacion de los strs relacionadas con el estudio de alguna enfermedad (re) y
el desarrollo de sTr (psTrR) fueron 47 y 41 articulos, respectivamente. El nUmero
de articulos aplicados donde los sTrs se usaron para analizar la variacién genética
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(ve) fue 29y los aplicados a estudios de caso (ec) fue de 26 articulos. Figura 1
Las categorias menos usadas fue software (s), revisiones sistematicas Articulos por categoria de uso de sTrs segln la base de datos Pub-
(rRev) y bases de datos (ep) (Fig. 1). Med, el tamafio del circulo es proporcional al nimero de articulos

Los estudios se realizaron en poblaciones de 94 paises, de
los cuales China fue el pais que registré el mayor nUmero de
articulos (256). Los paises con mas de 10 articulos publicados de
mayo del afio 1993 a octubre del 2024 fueron la India (33), Brasil
(23), Estados Unidos (15), Italia (14), Japon (13), Iran (12), México
(11), Polonia (11) y Corea del Norte (10). El resto (84 paises) con-
taron con menos de 10 articulos (Fig. 2). EI 20 % de los articulos
omitié especificar el origen de la poblacidon y el 8 % fue aplicado
en poblaciones de varios paises.

La asociaciéon entre el continente de donde se obtuvo la po-
blacién con la categoria de uso de strs fue significativa (X? g.l.
54=392.35, p=<0.0001). El analisis de correspondencias explicd
en dos dimensiones 96.81 % de la variaciéon de las categorias de
aplicacion asociadas con el continente de donde se obtuvo la po-
blacién para el estudio. Asi mismo, la asociaciéon entre la década
en la que se publicé el articulo con respecto a la categoria de uso
de los strs fue significativa (X? g.l. 27=81.28, p=<0.0001). El andli-
sis de correspondencias explicé en dos dimensiones 96.21 % de
la variacién de las categorias de aplicacidén asociadas con la dé-
cada de publicacién. Los articulos generados en poblaciones hu-
manas del continente asiatico relacionados con strs fueron las
mas abundantes, seguidos de los generados en Europa y Amé-
rica (Fig. 3). Los articulos que omitieron presentar la poblaciéon
humana analizada usaron con mayor frecuencia los sTrs en las

Fuente: Elaboracién propia.

Figura 2
NUmero de articulos que usaron marcadores sTrs por pais
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categorias de Software (S), Método y/o
Técnica de Biologia Molecular (MtB™m), Re-
vision Sistematica (rev), Estudio de Caso
(ec) y Variacion Genética (ve). Los articu-
los realizados en poblaciones de Africa
(a), América (am), Europa (), Oceania (o)
y aguellas que incluyeron poblaciones de
varios continentes (vc) usaron los sTrS en
la categoria de Genética de poblaciones
(eP). En Asia, el uso mas frecuente para
los strs fue en la categoria de Frecuen-
cias Alélicas () (Fig. w4).

En la década del 2010 se publicaron méas
articulos por afio con strs (399), seguida
de la década del 2000, con 279 articulos.
La década con menor numero de articulos
publicados fue la de 1990 con 25. En lo que
va de la década del 2020 se publicaron 131
articulos (Fig. 5). La década del 1990 mos-
tré la mayor frecuencia de uso de los sTrs
en las categorias Desarrollo de sTrR (DSTR)
y Relacién con enfermedad (re); mientras
gue durante la década del 2000 se usaron

Figura 3
Aplicaciéon de los strs en los continentes de origen de la poblacién analizada
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Fuente: Elaboracién propia.

con mayor frecuencia en Frecuencias Alélicas (Fa) y Base de Datos (8p). En la
década del 2010 fue mas frecuente su uso en las categorias de Software (s),
Variacion Genética (ve) y Revision Sisteméatica (rev). La década del 2020 pre-
sentd mas frecuentemente el uso en Genética de poblaciones (epP) y Variaciéon

Genética (ve) (Fig. 6).

Los 47 articulos clasificados en la categoria de Relaciéon con Enfermedad
(rRe) se realizaron en 17 paises. De ellos, 22 articulos para asociar con una en-
fermedad no especifican la poblacidon donde realizé el estudio. El continente
europeo y asiatico contabilizaron 8 articulos cada uno, en América se reali-
zaron 7 estudios y 1 articulo utilizdé poblaciones de varios continentes para

su estudio. El pais con mayor cantidad de
articulos relacionados a una enfermedad
fue Irdn con 4, seguido de México y Chi-
na con 3 y 2 articulos respectivamente.
Los paises de Argentina, Brasil, Bulgaria,
Dinamarca, E.U.A., Espafa, India, Irlanda,
Kenia, Rusia, Suecia, Taiwan y Venezuela
presentaron 1 articulo. Los articulos reali-
zados aplicaron los sTrs en 29 enferme-
dades, padecimientos y/o trastornos de
importancia médica. Las enfermedades
mayormente mencionadas en los articu-
los fueron el Cancer, Distrofia muscular
y Aneuploidias autosémicas. Asi mismo,
los sTrRs se asociaron con enfermedades
crénicas como la Diabetes, Asma y pro-
blemas cardiacos. Los articulos donde se
aplicaron lo sTrs para asociarlos con una
enfermedad tenian como objetivo el ana-
lisis de variaciéon genética (ave), la asocia-
cién de polimorfismos (ap), el diagndstico
(p) y la determinacién de frecuencias alé-
licas (Fa), siendo el diagnostico el uso mas
comun en los articulos (Tabla 1).

En México, entre los afios 2006 y 2024
se registraron once articulos donde ser

Figura 4
Dispersién de articulos de strs con base en aplicacién y en origen de la poblaciéon de
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nes (GP), Método y/o Técnica de Biologfa Molecular (MTBM), Relacién con enfermedad (RE), Revisién Sistemdtica
(REV), Software (S) y Variacién Genética (VG). Continentes: Africa (A), América (AM), Asia (AS), Europa (E), Ocea-
nfa (O) y sin informacién de procedencia (NE).

Fuente: Elaboracién propia.



Figura 5
NUmero promedio por afio de articulos publicados relacionado con los strs
en las ultimas décadas
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Fuente: Elaboracién propia.

Figura 56
Dispersién de articulos de strs con base en aplicacion de acuerdo con la
década de publicacién
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Fuente: Elaboracién propia.

aplicaron sTrs: cuatro analizaron la genética de poblaciones, tres
analizaron frecuencias alélicas, otros tres los asociaron con en-
fermedades y en un articulo se aplicaron como método y/o téc-
nica para un analisis en especifico. Los estudios de frecuencias
alélicas tienen el propdsito de ayudar en la identificacion foren-
se; mientras que los trabajos sobre la genética de poblaciones
buscan conocer la estructura de las poblaciones analizadas. Los
estudios que utilizaron los sTrs para asociarlos con enfermeda-
des identificaron la susceptibilidad de las poblaciones mexicanas
para padecer enfermades como la Lepra Lepromatosa y la pso-
riasis en placas analizando la variacion de un gen asociado. Un
estudio utilizd los sTrs en el diagndstico para el asesoramiento
genético sobre la distrofia muscular de Duchenne. En todos los
casos, los autores utilizaron marcadores autosémicos y haploti-
pos del cromosoma Xy Y (Tabla 2).

Discusion
Al finalizar el siglo XX, el nuevo milenio marca la propuesta de
uso de la técnica molecular de los sTr para la caracterizacion, tipi-

y UAEMéx / ISSN: 2594-0600 / Vol. 14 Nam. 1. Enero-Junio 2026

Tabla1

Trabajos sobre las aplicaciones de los strs en el estudio de pobla-
ciones humanas en diversos paises encontrados en la bisqueda

realizada

Ano Ok;:zﬁodel Enfermedad/Padecimiento/Trastorno Pais
1993 D Fenilcetonuria VP
1994 D Deficiencia de antitrombina E.UA.
1994 D Fenilcetonuria Irlanda
1996 D Esclerosis Dinamarca
1996 D Deficiencia de mielina VP
2000 AVG Cancer NE
2002 AVG Esclerosis NE
2002 AVG Eizi:z hidroxilasa asociada a la longevidad VP
2003 AVG Hepatitis NE
2004 D Aneuploidias autosémicas Bulgaria
2005 D Asma NE
2006 D Carcinoma nasofaringeo China
2007 D Aberraciones numéricas del cromosoma 18 y 21 NE
2007 AVG Tumores de tejidos de sistema digestivo NE
2008 D Charcot-Marie-Tooth Brasil
2009 D Defectos cardiacos congénitos NE
2010 AP Asma NE
2010 AVG Diabetes Taiwdn
2011 AP Enfermedad de Kashin-Beck China

Menor pérdida auditiva en pacientes con
2012 AP enfermepdad de Meniere ’ NE
2012 D Distrofia muscular de Duchenne NE
2012 AP Deficiencia del factor XIII Venezuela
2013 D Atrofia muscular espinal NE
2014 AVG Cincer de Ovario NE
2015 AP Longevidad Espana
2015 FE Discapacidad intelectual recesiva Irdn
2016 AVG Distrofia muscular de Duchenne México
2016 D Ciéncer de eséfago NE
2016 FE Albinismo Irdn
2016 D Distrofia muscular Argentina
2016 AP Lepra Lepromatosa Meéxico
2016 FE Ancuploidias autosémicas Irdn
2016 AVG Neurodegenerativas India
2017 AP Parkinson NE
2018 D Quimerismo NE
2018 D Lineas celulares cancerigenas NE
2019 FE Desordenes cardiovasculares Irdn
2019 D Distrofia muscular de Duchenne NE
2020 AVG Alzheimer NE
2021 D Quimerismo NE
2021 AP Psoriasis en placas México
2021 AVG Tejidos Tumorales NE
2022 AVG Leucemia NE
2022 AP Malaria Kenia
2023 D Enfermedad de Huntington Suecia
2024 D Ataxia espinocerebelosa tipo 1 Rusia
2024 AVG Resistencia a la tirotropina NE

VP= Poblacién de varios paises, NE= No especifica la poblacién de estudio.

Fuente: Elaboracién propia.
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2 £ tica de individuos, estudios posteriores vislumbraron medad Duchenne
o |= aplicaciones adicionales como el monitoreo, dada su Meétodo v/
) 9 . . . étodo y/o
HE asociacién o I|gfam|ento con genes c_:fausantes de en- st | Téenicade | Ealuar Poten- Prucbas de . U
&= fermedades, asi como en la prediccién con alto nivel Biologia cial Forense Paternidad
g E de confianza del origen étnico de un individuo.? Molecular
L;, < A partir de la década del 2010, se han generado S o
5| g infinidad de trabajos aplicando estrategias novedo- Relacién o usceptibi-
4| 2 A S X . Asociar poli- lidad de la Lepra Lepra- .
5| E sas. Por ejemplo, el andlisis de los polimorfismos de 2016 Co:ljlf? morfismos | enfermedad en matosa | Aurosdmicos
~ |> un solo nucledétido (snps), que luego se utilizaron en caa la poblacién
E E estudi'os de asociaciéon de todo el_genoma (ewas) en Genteicade | Angtc Explorar la
£| £ genética humana; es una estrategia donde se repor- 2016 e;‘le“i“ i ‘j‘,s ?“‘m' demografia * Autosémicos
2| = . . . . oblaciones ologico L,
|4 tan miles de snes asociados con miles de rasgos. Sin i poes prehispdnica
§ gﬁ embargo, el a.na’llslls GW.AS sobre rasgos complejos y oty | Genéic de | Estructura de la Comparabcién . Cromoso.
=|< trastornos poligénicos tiene el problema que no ex- poblaciones | poblacion entre pobla- maY
$ plica totalmente la heredabilidad de un rasgo.?® Por el clones
RY contrario, los strs contribuyen a la identificar asocia- 5 Frecuencias Pardmetros Identificacién . Cromoso-
=~ . . . 1
N ciones de rasgos sTrs con altos niveles de confianza 018 Alélicas Forenses Forense ma X
3 estadistica. Asi, sobra decir que es interesante enfo-
3 carse en la utilidad de los sTrs para definir su asocia- 2037 | Genéticade | Evaluar Haplo- Linajes x Cromoso-
X - . . . poblaciones grupos ma Y
< cion con rasgos/enfermedades de interés. Por ello, es
b necesario desarrollar catalogos completos y precisos Relacién Susceptibi-

de sTr en el genoma humano.3° 2021 con enfer- Asocizr poli- l;dad dela Psoriasis en Autosbmicos

Una de las desventajas de los sTrs es que la mayo- medad morhismos e‘i‘:;‘;‘gjgii" placas
ria de los estudios poblacionales se han enfocado en : —
cohortes con ascendencia europea o bien, se limitan 2024 | Frecuencias | Evaluar Poten- | Identificacién * Autosémicos
Alélicas cial Forense Forense

por la profundidad de la secuenciaciéon. Estudios de
mapeo con sTrRS generados a partir de la secuencia-
cion de genomas® de muestras de los habitantes de
la poblacién, deberian emprenderse en paises como
México, caracteristico en su diversidad étnica y que ofrece una oportunidad
para la evaluacién de la eficiencia de marcadores moleculares sTrs en la iden-
tificacion y caracterizaciéon de poblaciones humanas.3? Otra vertiente para el
aprovechamiento de los sTrs en México es en el estudio de las enfermedades
hereditarias o con bases genéticas que agquejan a los mexicanos. Por ejemplo,
entre las enfermedades créonico-degenerativas que en los Ultimos 20 afios se
han vuelto preponderantes estan la diabetes mellitus tipo Il, los problemas
cardiacos y la hipertension, el cancer, la obesidad y el sobrepeso y proble-
mas mentales (ansiedad, depresion).>35 Los strs ayudaron en el estudio ge-
nético de dos enfermedades en México, Lepra Lepromatosa y la psoriasis en
placas, a pesar de que a nivel mundial las enfermedades en las que se han
reportado marcadores sTrs asociados es alto.

Por ello se vislumbran, en el corto plazo, esas dos vertientes de interés en el
uso y aplicacién de los marcadores moleculares sTrs en poblaciones mexicanas:
la evaluaciéon de la asociacion de marcadores con enfermedades de interés en
salud que, posteriormente permita establecer politicas y estrategias de preven-
cién en salud publica para mejorar la calidad de vida de los habitantes en general
y la aplicacion de los marcadores moleculares para genotipificar, identificar y
definir estructuras y las relaciones genéticas entre individuos pertenecientes a

*= No aplica para la categorfa
Fuente: Elaboracién propia.
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grupos étnicos, poblaciones o grupos poblacionales de interés, con fines antro-
poldgicos, forenses, etc.

Conclusiones

En el corto plazo los marcadores moleculares str tienen dos aplicaciones
importantes en el estudio de poblaciones mexicanas: la identificacion de
asociaciones con enfermedades de interés en salud publica y la genotipifi-
cacion, identificar y definicién de rasgos genéticos de los individuos perte-
necientes a grupos étnicos, poblaciones o grupos poblacionales de interés,
con fines antropoldgicos, forenses, etc.
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