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SOCIEDAD LATINOAMERICANA 
DE GENETICA FORENSE




Control de Calidad SLAGF 2026 Modalidad Laboratorios
Coordinado por Antonella Penacino (Argentina),
 Sandra Feder (Uruguay) e Ixchel De La Luz (México)


[bookmark: _heading=h.1316o4wzcjtb]Bienvenido(a) al ejercicio de CONTROL DE CALIDAD SLAGF 2026 modalidad LABORATORIO.  
[bookmark: _heading=h.52y253kg9a5v]Su laboratorio ha recibido las muestras solicitadas para el ejercicio práctico y una serie de ejercicios que componen el ejercicio teórico. Para acreditar el control de calidad 2026 usted deberá contestar ambos ejercicios dentro del consenso.

EJERCICIO PRÁCTICO:
1) 	Usted ha recibido las siguientes muestras:
·   	2 muestras de hisopado bucal denominadas M1 y M2.
·   	1 muestra de sangre en tarjeta denominada M3.
·   	1 muestra de mezcla en papel tipo pañuelo facial denominada M4, de análisis OPTATIVO.
·   	1 muestra de fragmento óseo denominada, M5, de análisis OPTATIVO.
 
2) 	Se trata de tipificar las muestras recibidas mediante los marcadores de uso habitual en el laboratorio participante (STR autosómicos, Cromosoma Y, Cromosoma X y/o ADN Mitocondrial), especificando el nombre y marca de los kits que fueron empleados y enviando electroferogramas dentro de este mismo archivo de Word. No se aceptarán electroferogramas en archivos adjuntos.  
 
3) 	Debido a la complejidad de las mezclas y el hueso, su resultado será incluido en el certificado SÓLO PARA AQUELLOS LABORATORIOS QUE OBTENGAN RESULTADOS CORRECTOS (dentro del consenso). Para el resto, solamente se incluirá la evaluación de las muestras bucales y sanguíneas y el resultado del ejercicio teórico.
 
4) 	Se reportarán los resultados en las tablas correspondientes, ampliando el número de marcadores si fuera necesario, dejando en blanco los marcadores no analizados.
 
EJERCICIO TEÓRICO:
1) 	Todos los casos que comprenden este ejercicio son reales, no hay errores ni información ficticia en los datos genéticos.
2) 	Cada participante deberá resolver los ejercicios y contestar las preguntas planteadas, enviando evidencia de cálculos, software y metodología empleada para la resolución de cada caso.
3) 	Al solo efecto del EJERCICIO TEÓRICO de STRs AUTOSÓMICOS, debe consultarse el documento en formato Excel “Frecuencias poblacionales CC2026”, que se descarga en el mismo sitio que esta plantilla de resultados: https://slagf.ar/controlslagf/.
4) 	Al solo efecto del EJERCICIO TEÓRICO de STRs DEL CROMOSOMA X, debe consultarse el documento en formato txt “Frecuencias Cromosoma X”, que se descarga en el mismo sitio que esta plantilla de resultados: https://slagf.ar/controlslagf/.
5) 	Cada participante empleará el modelo mutacional que usualmente aplica en su laboratorio y deberá indicarlo en su respuesta.
 
IMPORTANTE: 
1) 	Con el fin de promover un proceso tendente hacia la unificación, el reporte debe redactarse usando el punto como signo separador de los decimales y la coma como signo separador de millares. 
[bookmark: _GoBack]2)   No realizar cambios en el orden de los marcadores, ejercicios ni columnas de este formato. De lo contrario, el ejercicio NO SERÁ CORREGIDO.
3) 	Sólo se aceptarán resultados remitidos en este FORMATO WORD, en las tablas que se adjuntan. Toda gráfica, imagen o cálculo de evidencia deberá incluirse en este mismo archivo en tablas o capturas de pantalla legibles.
4) 	NO SE ACEPTARÁN ARCHIVOS ADJUNTOS ADICIONALES NI EN OTROS FORMATOS DIFERENTES A WORD (.docx)
5) 	NO SE ADMITIRÁN RESULTADOS EXTEMPORÁNEOS.
ENVÍO Y EVALUACIÓN DE LOS RESULTADOS
1. Sólo se evaluarán los marcadores informados por un mínimo de TRES laboratorios.
2.  En el caso de ADN Mitocondrial y Cromosoma X, sólo se evaluarán los marcadores que sean reportados por un mínimo de TRES laboratorios.
3. El CONSENSO se define como la concordancia en más del 75% de los resultados evaluados.
4. Si existieran discrepancias en más del 25% de los laboratorios para un marcador determinado o alguno de los ejercicios, ese marcador o ejercicio no será evaluado, aunque supere el mínimo previsto en los puntos 1 y 2.
5.  Se considerarán como “CORRECTOS” todos los resultados que entren en CONSENSO.
6. Los resultados deben enviarse ANTES DEL 31 de julio de 2026 SIN OPCIÓN A PRÓRROGA subiendo los archivos a la página destinada para recibir los informes, indicando el NÚMERO DE LABORATORIO. Sólo se aceptarán resultados remitidos en el FORMATO ACORDADO en el ejercicio en las tablas que se adjuntan.
7. Los resultados se discutirán en un encuentro virtual a través de Meet el día viernes 02 de Octubre del corriente año, en horario a confirmar (recibirán un email indicando los datos específicos).
8.  En los certificados constarán aciertos y errores, y se entregarán vía electrónica a cada participante.
9. El archivo de word (.docx) deberá subirse en un formulario de Google destinado para tal fin, que se encontrará disponible en la pestaña “RECEPCIÓN DE RESULTADOS” dentro de https://slagf.ar/controlslagf/
10. Sugerimos enviar una copia del documento al correo electrónico control@slagf.org 


EJERCICIO PRÁCTICO:

Marcadores STR autosómicos
Método de extracción:
Cuantificación:
Kit/s utilizado/s en la amplificación:
Secuenciador utilizado:
	Sistema Genético
	M1
	M2
	M3
	M4
	M5

	
	1
	2
	1
	2
	1
	2
	
	1
	2

	D3S1358
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D1S1656
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D2S441
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D10S1248
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D13S317
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	Penta E
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D16S539
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D18S51
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D2S1338
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	CSF1PO
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	Penta D
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	TH01
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	vWA
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D21S11
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D7S820
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D5S818
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	TPOX
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D8S1179
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D12S391
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D19S433
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	FGA
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D22S1045
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	SE33
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D8S1115
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D6S474
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D9S1122
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D17S1301
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D9S2157
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D3S4529
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D14S1434
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	LPL
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	F13A01
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	F13B
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	D6S1043
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	Penta C
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	Amelogenina
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	YIndel
	
	
	
	
	

	DYS391
	
	
	
	
	



Marcadores del Cromosoma Y
Método de extracción:
Cuantificación:
Kit/s utilizado/s en la amplificación:
Secuenciador utilizado:


	Sistema Genético
	M1
	M2
	M3
	M4
	M5

	
	
	
	
	
	

	DYS391
	
	
	
	
	

	DYS389I
	
	
	
	
	

	DYS439
	
	
	
	
	

	DYS389II
	
	
	
	
	

	DYS438
	
	
	
	
	

	DYS437
	
	
	
	
	

	DYS19
	
	
	
	
	

	DYS392
	
	
	
	
	

	DYS393
	
	
	
	
	

	DYS390
	
	
	
	
	

	DYS385a/b
	
	
	
	
	

	DYS576
	
	
	
	
	

	DYS448
	
	
	
	
	

	DYS481
	
	
	
	
	

	DYS549
	
	
	
	
	

	DYS533
	
	
	
	
	

	DYS570
	
	
	
	
	

	DYS635
	
	
	
	
	

	DYS643
	
	
	
	
	

	DYS458
	
	
	
	
	

	DYS456
	
	
	
	
	

	Y-GATA-H4
	
	
	
	
	

	DYS627
	
	
	
	
	

	DYS460
	
	
	
	
	

	DYS518
	
	
	
	
	

	DYS449
	
	
	
	
	

	DYF387S1a/b
	
	
	
	
	





Marcadores del Cromosoma X
Método de extracción:
Cuantificación:
Kit/s utilizado/s en la amplificación:
Secuenciador utilizado:

	Sistema Genético
	M1
	M2
	M3

	
	1
	2
	1
	2
	1
	2

	DXS10148
	
	
	
	
	
	

	DXS10135
	
	
	
	
	
	

	DXS8378
	
	
	
	
	
	

	DXS7132
	
	
	
	
	
	

	DXS10079
	
	
	
	
	
	

	DXS10074
	
	
	
	
	
	

	DXS10103
	
	
	
	
	
	

	HPRTB
	
	
	
	
	
	

	DXS10101
	
	
	
	
	
	

	DXS10146
	
	
	
	
	
	

	DXS10134
	
	
	
	
	
	

	DXS7423
	
	
	
	
	
	

















Aumentar líneas y tablas adicionales necesarias para otros sistemas genéticos, 
ADN mitocondrial, etc. 


SE INVITA A LOS LABORATORIOS QUE PROCESAN CROMOSOMA X Y ADN MITOCONDRIAL, A QUE PARTICIPEN ENVIANDO SUS RESULTADOS PARA PODER ESTABLECER CONSENSO.


EJERCICIO TEÓRICO: 

CASO 1. Se trata de un caso real, no hay errores en los patrones genéticos.

Una señora acude al laboratorio con su hija y sus dos supuestos abuelos paternos, que quieren asumir las responsabilidades que su hijo ha decidido ignorar. Los resultados obtenidos son los siguientes:

	Sistema Genético
	Supuesta Nieta
	Madre
	Supuesta Abuela 
	Supuesto Abuelo
	Índice de Abuelidad

	D3S1358 
	15
	17
	15
	16
	16
	18
	17
	18
	

	D1S1656 
	12
	15.3
	12
	18.3
	15.3
	16
	16.3
	17.3
	

	D2S441 
	10
	14
	10
	14
	10
	15
	10
	11
	

	D10S1248 
	13
	
	13
	14
	14
	
	13
	14
	

	D13S317
	12
	
	9
	12
	9
	12
	13
	14
	

	Penta E 
	13
	19
	11
	13
	14
	20
	19
	22
	

	D16S539
	13
	
	12
	13
	13
	
	10
	12
	

	D18S51 
	12
	16
	12
	14
	14
	15
	16
	19
	

	D2S1338 
	17
	23
	23
	24
	17
	19
	16
	17
	

	CSF1PO 
	10
	
	10
	13
	11
	12
	10
	12
	

	Penta D 
	10
	14
	10
	
	9
	
	9
	14
	

	TH01 
	6
	9.3
	7
	9.3
	6
	9.3
	6
	7
	

	vWA 
	12
	16
	12
	17
	16
	17
	17
	
	

	D21S11 
	32.2
	
	29
	32.2
	32.2
	
	30
	33.2
	

	D7S820 
	10
	12
	8
	10
	10
	12
	10
	11
	

	D5S818 
	7
	9
	9
	11
	12
	
	7
	10
	

	TPOX 
	8
	
	8
	9
	8
	12
	8
	12
	

	D8S1179 
	10
	14
	10
	12
	11
	14
	12
	15
	

	D12S391 
	17.3
	19
	19
	22
	17.3
	19
	19
	20
	

	D19S433 
	12.2
	14
	14
	15
	12.2
	16
	12.2
	15
	

	FGA
	23
	24
	22
	24
	24
	25
	23
	24
	

	D22S1045
	16
	
	16
	
	15
	16
	11
	16
	

	AMEL
	X
	
	X
	
	X
	
	X
	Y
	




1) Informar índice de abuelidad para cada marcador autosómico en el mismo orden en que se encuentra cada marcador en la tabla del ejercicio teórico.
2) Informar probabilidad e índice de abuelidad total y conclusiones.



	Índice de Hermandad Total
	Probabilidad de Hermandad

	
	





	Conclusiones

	

	Criterios y propuestas para resolver el caso

	





CASO 2. Se trata de un caso real, no hay errores en los patrones genéticos.

Se presentan al laboratorio de manera particular, dos mujeres que desean evaluar si son hijas del mismo padre y de la misma madre, sabiendo que son hijas de la misma madre. Los resultados se presentan en la siguiente tabla: 
	Sistema Genético
	Hermana 1
	Hermana 2
	Índice de Hermandad Completa

	CSF1PO
	10
	11
	10
	11
	

	D10S1248
	13
	16
	13
	14
	

	D12S391
	17
	
	17
	22
	

	D13S317
	12
	
	8
	12
	

	D16S539
	11
	12
	11
	14
	

	D18S51
	13
	
	13
	
	

	D19S433
	13
	14
	14
	15
	

	D1S1656
	12
	17
	12
	16.3
	

	D21S11
	30
	31.2
	29
	30
	

	D22S1045
	15
	
	14
	15
	

	D2S1338
	25
	
	20
	25
	

	D2S441
	11
	14
	11
	14
	

	D3S1358
	17
	18
	18
	
	

	D5S818
	10
	12
	9
	12
	

	D7S820
	9
	11
	9
	12
	

	D8S1179
	14
	
	13
	14
	

	FGA
	21
	
	20
	21
	

	SE33
	23.2
	29.2
	28.2
	29.2
	

	TH01
	6
	
	6
	7
	

	TPOX
	10
	
	8
	9
	

	vWA
	15
	17
	15
	18
	

	AMEL
	X
	
	X
	
	

































1) Informar IH para cada marcador autosómico e IH total, en el mismo orden en que se encuentra cada marcador en la tabla del ejercicio teórico.
2) Informar probabilidad de hermandad completa y conclusiones.
3) ¿Qué criterios emplearía en su laboratorio para resolver un caso como el planteado? Detalle el procedimiento que seguiría luego de obtener y confirmar resultados como los expuestos en el ejercicio teórico. 

	IH Total
	Probabilidad de Hermandad completa

	
	





	Conclusiones

	

	Criterios y propuestas para resolver el caso

	





CASO 3. Se trata de un caso real, no hay errores en los patrones genéticos. LA RESOLUCIÓN DE ESTE EJERCICIO ES OPCIONAL.
[bookmark: _heading=h.f5hi3i2ne9xl]Luego de obtenidos los resultados, las mismas mujeres del ejercicio anterior plantean que es posible obtener perfiles genéticos de otra supuesta hermana completa de ambas (hermana 3), de la madre de las tres, de una tía por vía materna y de la abuela materna. Los perfiles de todas estas personas se muestran en la tabla presentada a continuación. Use solamente los perfiles que considere necesarios para determinar la hermandad completa de las tres supuestas hermanas.
	Sistema Genético
	Hermana 1
	Hermana 2
	Hermana 3
	Madre
	Tía por vía materna
	Abuela por vía materna
	LR

	CSF1PO
	10
	11
	10
	11
	10
	12
	10
	
	10
	
	10
	11
	

	D10S1248
	13
	16
	13
	14
	13
	16
	14
	16
	11
	16
	14
	16
	

	D12S391
	17
	 
	17
	22
	17
	22
	17
	22
	17
	
	17
	23
	

	D13S317
	12
	 
	8
	12
	8
	12
	8
	12
	8
	12
	12
	15
	

	D16S539
	11
	12
	11
	14
	12
	 
	11
	12
	11
	12
	11
	12
	

	D18S51
	13
	 
	13
	 
	13
	 
	13
	
	13
	
	12
	13
	

	D19S433
	13
	14
	14
	15
	14
	15
	13
	14
	10
	14
	14
	16
	

	D1S1656
	12
	17
	12
	16.3
	14
	16.3
	12
	14
	12
	18
	12
	14
	

	D21S11
	30
	31.2
	29
	30
	30
	31.2
	29
	30
	29
	30
	29
	
	

	D22S1045
	15
	 
	14
	15
	14
	15
	15
	
	14
	15
	15
	18
	

	D2S1338
	25
	 
	20
	25
	18
	20
	18
	25
	18
	25
	18
	25
	

	D2S441
	11
	14
	11
	14
	14
	 
	11
	14
	11
	14
	11
	16
	

	D3S1358
	17
	18
	18
	 
	17
	18
	14
	18
	14
	18
	13
	18
	

	D5S818
	10
	12
	9
	12
	9
	12
	12
	
	9
	12
	12
	
	

	D7S820
	9
	11
	9
	12
	9
	12
	9
	12
	9
	12
	9
	13
	

	D8S1179
	14
	 
	13
	14
	14
	16
	14
	16
	14
	16
	14
	17
	

	FGA
	21
	 
	20
	21
	20
	21
	18
	21
	21
	
	18
	21
	

	SE33
	23.2
	29.2
	28.2
	29.2
	28.2
	29.2
	23.2
	29.2
	23.2
	29.2
	29.2
	31
	

	TH01
	6
	 
	6
	7
	6
	7
	6
	
	6
	7
	5
	6
	

	TPOX
	10
	 
	8
	9
	8
	9
	9
	10
	5
	9
	9
	12
	

	vWA
	15
	17
	15
	18
	15
	18
	17
	18
	17
	18
	18
	20
	

	AMEL
	X
	
	X
	
	X
	
	X
	
	X
	
	X
	
	



1)  Informar índice de hermandad para cada marcador autosómico en el mismo orden en que se encuentra cada marcador en la tabla del ejercicio teórico.
2) Informar probabilidad e índice total de hermandad y conclusiones.
3) Indique qué muestras de las que están disponibles utilizó y justifique su respuesta.
4) Explique si corresponde hacer un solo cálculo que incluya a las tres hermanas o cálculos separados para cada par de hermanas.
5) Indique qué criterios emplearía en su laboratorio para resolver un caso como el planteado. Detalle el procedimiento que seguiría luego de obtener y confirmar resultados como los expuestos en el ejercicio teórico. 

	Índice de Hermandad Total
	Probabilidad de Hermandad completa

	
	






	Conclusiones

	



Respuestas a preguntas 3 y 4

Criterios y propuestas para resolver el caso
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