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Segundo Ejercicio: BIOLOGIA

Dia 18 de octubre de 2026.

INSTRUCCIONES:

1.

Utilice exclusivamente boligrafo negro o azul. Lea detenidamente antes de
comenzar las instrucciones que figuran al dorso de la hoja de respuestas.

NO ABRA ESTE CUESTIONARIO HASTA QUE SE LE INDIQUE.

Todas las preguntas de este cuestionario tienen el mismo valor.

El cuestionario contendra 22 preguntas, las 2 ultimas de reserva.

Se calificaran de 0 a 40 puntos. Sélo se calificaran las respuestas marcadas en
la “Hoja de respuestas”. Las preguntas acertadas se valoraran con 2 puntos; las
preguntas no acertadas y aquellas que contengan respuestas multiples
descontaran 0,5 puntos; las preguntas no contestadas no seran puntuadas.

Compruebe siempre que el numero de respuesta que sefale en la “Hoja de
respuestas” es el que corresponde con el numero de pregunta de este
Cuestionario (de la 1 a la 22).

Recuerde que el tiempo de realizacion de esta prueba es de 100 minutos.

Este cuestionario es propiedad del Ministerio de la Presidencia, Justicia y Relaciones con las
Cortes

Queda prohibida la reproduccion total o parcial de este cuestionario incluso citando la
procedencia.
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FACULTATIVOS DEL INTCF- ESPECIALIDAD BIOLOGIA
SEGUNDO EJERCICIO

1. Se lleva a cabo una busqueda de un haplotipo de cromosoma Y en la base de
datos YHRD utilizando el método “transient search”. A la vista de la figura
adjunta, indique qué resultado se obtendria tras el cotejo de la muestra “Q”
(flecha azul) con la muestra seialada (flecha roja) en el “database”
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Q Allele (color) at locus Lx Lx Absent allele

a) Coincidencia.

b) No coincidencia.

¢) Es un haplotipo no sometido a comparacion.

d) Es un tipo de busqueda que no se puede realizar ya que el numero de STRs
del dataset y del kit es diferente.
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2. Enlaimagen adjunta, la secuencia superior corresponde a la lectura forward y
la inferior a la reverse de un fragmento de una secuenciacion de la molécula
de ADN mitocondrial. A la vista de la misma indique con que se corresponde:

a) Una heteroplasmia en la posicion 299.

b) Una mezcla constituida por secuencias con variantes que muestran delecion
en la posicion 299 y otras secuencias sin dicha delecion.

c) Heteroplasmia de longitud en el tracto 303-315.

d) Ruido de fondo debido a la escasez de producto secuenciado.
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3. Un laboratorio ha adquirido un equipo de cuantificacion basado en real-time
PCR (gqPCR). Para iniciar su uso lleva a cabo una validacion siguiendo las
recomendaciones de ENFSI, Guideline for internal validation/verification of
various aspects of the DNA profiling process, 2023. Entre los parametros
estudiados por el laboratorio, se analiza los efectos del tipo de la matriz sobre
la cuantificacion de ADN. Para ello, se incluye el ensayo con elementos como
colageno, melanina, hemoglobina e iones de calcio. Ademas, se lleva a cabo
una prueba de homogeneidad de temperaturas entre los pocillos del bloque y
se calcula el limite de deteccién. Indique la respuesta correcta:

a) Ademas, para evaluar el efecto de la matriz las recomendaciones de ENFSI
incluye el ensayo con acidos humicos.

b) Las recomendaciones de ENFSI no incluyen la evaluacion de la
homogeneidad entre pocillos como un parametro requerido.

c) Segun lo incluido en las recomendaciones ENFSI, el analisis del efecto de la
matriz no es un parametro requerido para validar equipos de gPCR.

d) El limite de deteccidn es necesario que tenga como punto inicial de la serie

de diluciones la de 5ng/ul.
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4. En el contexto de una agresion sexual, se le toma una muestra vaginal a una
victima (V), la cual relata que previamente a la agresién mantuvo relaciones
sexuales consentidas con su pareja (P). La policia cuenta con un individuo
sospechoso (S) del que se dispone de perfil genético. Como resultados de los
analisis, se detecta en el laboratorio una mezcla de perfiles genéticos y se
asume la presencia de tres contribuyentes. Para llevar a cabo el calculo del LR,
indique qué pareja de hipétesis plantearia, asumiendo la contribuciéon de Vy P:

a) Ho=V+P+D*

Hi= V+P+S,
b) Ho= V+2D
H1= V+P+D.
c) Ho= V+P+D
Hi=V +2D.
d) Ho= V+P+S
H1= V+P+D.

D*= desconocido

5. Indique con que se corresponde la imagen inferior:

13500
11500
9500
7500
5500
3500
1500

T T T
0 100 200 300 400 500

a) Perfil correspondiente a una calibracion espectral en un equipo ABI 3500 de
8 capilares.

b) Perfil correspondiente a una calibracion espacial en un equipo ABI 3500 de
8 capilares.

c) Perfil correspondiente a una calibracion espectral saturada en un equipo ABI
3500 de 8 capilares.

d) Perfil correspondiente a una calibracién biespacial en un equipo ABI 3500 de
8 capilares.
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6. La tabla adjunta muestra un detalle de un registro obtenido a partir de un
equipo de qPCR, ABI PRISM 7500, como resultado de un ensayo (por triplicado)
de tres concentraciones de ADN (0,02, 0,2 y 2 ng/ul) de un estandar de cantidad
de ADN. A la vista del dato referente a la columna “Ct“, se podria asegurar que
la curva estandar obtenida:

syout | View Well Table

Salact Wells With: - Salactitem - »

Show in Table ¥ I Group By ¥ #+) Bpand All | #82) Collapse All
# well Omit Flag Sample Na. TargetName  Task Dy=s Cr Cr Mean CrSD Quantity Normaliz Normaliz
= GAPLCH - NTC A
1 A4 L) GAPDH NTC FAM-NFO-MGB Undstermined
2 A5 L] GAPDH NTC FAM-NFO-MGB Undetarmined
3 A6 L] GAPDH NTC FAM-NFO-MGB Undetermined
= GAPCH - STANCAREL - 0.02
4 D10 GAPDH STANDARD FAM-NFO-MGB 33,15889 3304322 01 0.02

89
5 D11 GAPDH STANDARD FAM-NFQ-MGB 8368 33.04322 01 0.02
6 D12 GAPDH STANDARD FAM-NFQ-MGB 3298709 3304322 01 0.02

= GAPLCH - STANCARLC - 0.2
7 D7 GAPDH STANDARD FAM-NFQ-MGB 0.2
8 D8 GAPDH STANDARD FAM-NFQ-MGB 0.2
9 D4 GAPDH STANDARD FAM-NFQ-MGB 2 0.2
= GAPLCH - STANCARL . 2(
10 D4 GAPDH STANDARD FAM-NFQ-MGB 26 0.025
" D5 GAPDH STANDARD FAM-NFO-MGB 0.025

a) Es correcta, ya que los valores de Cr oscilan entre >8 y <35.

b) Es incorrecta, ya que deberia obtenerse al menos un punto con un valor Cr
superior a 36).

c) Los resultados aconsejan volver a correr el estandar de cantidad.

d) Es incorrecta ya que los datos muestran valores de Cr invertidos, es decir, a
la cantidad de 0,02 ng/ul le corresponderia un valor inferior a la del standard
de 2 ng/ul.

7. En el contexto de una agresion sexual, se obtiene el perfil genético de una
mancha de semen para un marcador STR (L1). El resultado del mismo es 12-
13-14-15, se asume una mezcla aportada por dos contribuyentes. Por otro lado,
existe un sospechoso (S1) cuyo genotipo para L1 es 12-12. Considerando el
siguiente par de hipétesis H1 y H2, calcular el valor de LR para el marcador L1:

Datos:

H1: La mancha de semen proviene de un hijo de S1 y de un desconocido.
H2= La mancha de semen proviene de dos desconocidos.

f12=0,25 f13=0,25 f14=0.25 f15=0,25.

a)LR=4.
b) LR = 2.
c) LR=1.
d) LR = 100.
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8. Un hijo es concebido como resultado de una agresiéon sexual. Se dispone de
los genotipos para el marcador STR (L1) de la madre (M), el hijo (H) y el
presunto padre (S1). Considerando las hipétesis H1 y H2 calcular el valor del
LR para el marcador L1.

Datos:

H1: Un hermano de S1 es el padre del hijo.

H2= S1 no tiene relacion con el padre de hijo.

f12=0,25 f13=0,25 f14=0.25 f15=0,25
STR Madre Hijo Presunto padre
L1 10-14 10-15 14-15

a) LR=1,5.
b) LR=2.

c) LR=1,25.
d) LR=0,5.
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9. Un laboratorio lleva a cabo un calculo del umbral estocastico para un
determinado kit empleando un secuenciador automatico. Para ello, se realizan
diluciones seriadas (1, 0,5, 0,25, 0,125, 0,063, 0,031, 0,016 ng/ul) a partir de una
concentracién inicial (1ng/ul) de ADN. Se triplica la amplificaciéon de las
distintas concentraciones. Como resultado del tipaje genético de dichas
concentraciones de ADN, se obtiene el siguiente mapa de calor (heatmap). En
base a los resultados obtenidos y los datos aportados a continuacién indique
que valor de los propuestos podria asignarse como umbral estocastico (en
Relative Fluorescense Units, RFUs).

Datos:

Umbral analitico (UA) = 50 RFUs.

Perfil esperado = primera fila sombreada de gris del mapa de calor.
Datos explicativos de la tabla en la siguiente leyenda.

Perfil completo
Perfil completo con desequilibrio heterocigotos
Dropin
Pérdida alélica (valores RFU del pico restante)
Pérdida alélica del locus

Homocigotos

D10S1248

o

alelos 19-24

a) Entre 100 y 300.

b) 400.

c) 197.

d) La media de los valores de RFUs obtenidos (137).
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10.

11.

En el laboratorio se obtiene un haplotipo de STRs de cromosoma Y que es
coincidente con el haplotipo de un sospechoso. Para llevar a cabo el calculo
de la frecuencia haplotipica se emplea una estimacion estadistica mediante el
coeficiente k (kappa) en la base de datos de haplotipos YHRD. Con los datos
aportados en la tabla adjunta calcule el valor del LR.

Datos:
o Tamano de la base de datos de referencia: N = 12.500 haplotipos.
e El haplotipo de interés no aparece ninguna vez en la base de datos.
e En esa base de datos hay 5000 haplotipos que aparecen representados una unica vez
(singletons).
a) LR=41666.
b) LR=2300.
c) LR=04.
d) LR= 20833.

Para un locus STR (L1) se ha obtenido el siguiente perfil genético ficticio
(obsérvese que no aparecen picos stutter) (grafico 1) con la distribucién en
valores RFU desglosada por alelo que indica la tabla 1. Adicionalmente, se
sabe que dicha mezcla esta constituida por 5 contribuyentes (tabla 2) con los
detalles que se aportan. A la vista de los datos, indique la proporcion teérica
en la que se presentan los distintos contribuyentes a la mezcla (segun el orden
que aparece en la tabla 2).

Mixture

2500 Bin RFU
8 1200
2000 9 1200
1500 11 2400
12 250
1000 13 250
Umbral estoc«‘ss'(ico—»so0 -------- A - A ————————— Tabla 1
Umbral analitico  ——p ¢ —————d o e
5 6 7 8 9 10 1 12 13 14 15
Grafico 1
Contributor 1 | Contributor 2 | Contributor | Contributor 4 | Contributor 5
3
Genotype 8,11 11,11 9,9 9,12 9,13
RFU 1200, 1200 1200 600 300, 250 300, 250
PHR 100% N/A N/A 83% 83%
Tabla 2
a) 5:3:2:1:1.
b) 4:4:1:1:1.
c) 4:2:1:0,9:0,9.
d) 4:2:2:1:1.
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12. En un test para la detecciéon de PSA humana basado en una reaccién antigeno-
anticuerpo se observa el siguiente resultado (figura 1). Indique que tipo de
anticuerpo genera la banda T (TEST) de color rojo.

C R T

Figura 1

a) Anticuerpo monoclonal anti-lgE humano (inmovilizado).

b) Anticuerpo monoclonal anti-PSA humano (libre).

c) Anticuerpo monoclonal murino anti-PSA humano (inmovilizado).
d) Anticuerpo policlonal anti-PSA humano (inmovilizado).

13. A continuacién, se muestra un fragmento del electroferograma resultante de
un anadlisis de secuenciacién. Identifique la causa que ocasiona el espacio
marcado con un circulo en la figura adjunta.

2300 2350 2400 2450 250 2550 2600 2650 2700 2750 2800 2850 2900 2950 3000 3050
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a) Se debe al tracto homopolimérico (Poli-T) que precede la zona marcada
b) Es un efecto de degradacién.
c) Se debe a un exceso de producto amplificado.

d) Se debe a una deficiente purificacion de reactivos empleados durante la
secuenciacion.

22-Biologia-pag. 8



8 % ¥ GOBERNO  MINISTERIO
ST DEESPANA  DELAPRESDENCIAJUSTICIA
g 2 Y RELACIONES CON LAS CORTES

CUERPO ESPECIAL DE FACULTATIVOS DEL INTCF
(Orden PJC/1534/2025, de 17 de diciembre)

14. Identifique con qué se corresponde la letra “A” de la siguiente férmula
matematica:
Pr(H:|I) Pr(E|H!,I) Pr(HI|E, I)
X =
Pr(H,|I) Pr(E|H,I) Pr(H,|EI)
e Y =

T

A B C

H1: hipotesis del fiscal
H2: hipotesis de la defensa
I: indicios
E: perfil genético
a) Likelihood ratio.
b) Prior odds.
c) Posterior odds.
d) Average odds.
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15. Identifique que visualiza la imagen adjunta.

kb

20r

10

a) ADN degradado.

b) Técnica RFLP (Restriction Fragments Lenght Polymorphism) con sondas
multi-locus.

c) Técnica RFLP (Restriction Fragments Lenght Polymorphism) con sondas
uni-locus.

d) Técnica AmpFLPs (Amplified Fragments Lenght Polymorphism).
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16. Laimagen adjunta representa un método de deteccion empleado para analizar
ciertos polimorfismos alélicos. Indique con cual de los siguientes
polimorfismos se ha empleado dicha técnica.

ee— o

SA Streptavidin-HRP-
conjugate

Immobilized

a) Analisis de citocromo b para determinacion de especie.
b) VNTRs (variable number tandem repeats).

c) Sistema HLA-DQ alfa.

d) Polimorfismos en el gen del ARN ribosomal 23S.

17. La imagen adjunta representa un gel de agarosa (revelado) para la deteccion
de productos de amplificacién por PCR. Identificar con que se corresponde las
bandas encuadradas en amarillo y sefialadas con la flecha de color amarillo.

DNA ladder
(bp)

a) Bandas stutter.

b) Dimeros de cebadores (primer-dimer).

c) Bandas -A.

d) Bandas correspondientes a heteroduplex.
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18.

principio de la pirosecuenciacion para llevar a cabo
secuenciacion. ldentifique en la imagen adjunta con que
corresponden las letras “A” y “B”.

> Forward PCR primer

Biotinylated reverse PCR primer 4__.0

Light
Biotinylated single-stranded APS+PPi ATP
templote
- . O luciferin  oxyluciferin
Polymerase ‘
gt S 2 R
Y CGTCCGGAGGCCAAGTTCCA —
R LB L L
L1t ) EEEE ’
3 GCAGGCCTL

L

Time

ATP Light

—

Polymerase

[DNA), + ANTP —————t_p. (DNAJ,.., + PPi

Nucleotide incorporation generates light
seen as a peak in the Pyrogram frace

a) A= fosforilasa y B= sulfurilasa.

b) A= atepeasa y B= oxil-luciferasa.
c) A= fosforilasa y B= oxil-luciferasa.
d) A= sulfurilasa y B=luciferasa.
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19. Segun lo recogido en el documento sobre gestion de bases de datos de ADN
emitido por ENFSI (European Network Forensic Science Institutes) en 2023
(GUIDELINE FOR DNA DATABASE MANAGEMENT REVIEW AND
RECOMMENDATIONS) en lo referido a modos de busqueda de bases de datos,
se plantea el siguiente supuesto:

Un laboratorio dispone de un perfil y emplea la base de datos CODIS para llevar a
cabo dicha comparacion, para ello emplea distintas modalidades de busqueda
(Ilamadas strigencies en software CODIS). A la vista de la tabla adjunta identifique el
resultado esperado (coincidencia/no coincidencia). Se ha simplificado la busqueda a
un solo marcador STR (L1).

STR (L1) Strigency
Perfil buscado 15-16 High Moderate Low
Perfiles 15-17 A B C
candidatos 15-16-17 D E F

a) A= Coincidencia.
B= No coincidencia.
C= Coincidencia.
D= No coincidencia.
E= No coincidencia.
F= No Coincidencia.

b) A= Coincidencia.
B= No coincidencia.
C= Coincidencia.
D= No coincidencia.
E= No coincidencia.
F= Coincidencia.

c) A= No Coincidencia.
B= No coincidencia.
C= No Coincidencia.
D= No coincidencia.
E= No coincidencia.
F= Coincidencia.

d) A= No coincidencia.
B= No coincidencia.
C= Coincidencia.
D= No coincidencia.
E= Coincidencia.
F= Coincidencia.
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20. Un laboratorio de genética forense decide calcular la probabilidad de drop-in
de manera empirica. Un extracto de los resultados se muestra en la tabla
adjunta. Considerando que el umbral analitico obtenido en la validacién interna
de un kit comercial de 24 marcadores STRs es de 50 RFUs y han sido
analizados 68 controles negativos cuyos resultados arrojan 51 registros
(recuadro rojo) por encima del umbral analitico, indique cual seria la
probabilidad de drop-in.

’ —mr— DS Hogn OIS Hagn GISHL Hewn OLII He DLIAI? Megh Pemal Hon OLGSID Nege Dl

872

A o E L M L] 2 [: R H
55 SE.BL-220212-62 B0SM5a .
59 59.8L-130213 08.fs8 .
60 60640603 A
& " 3, 74,
51,
2 @ 60, f
52 E8.BL-210313-72 . 2 0, o7 149

74.bl-140: ” .,

a) 0,45,
b) 0,001.
c) 0,045.
d) 0,031.
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PREGUNTAS DE RESERVA

21. Se trata la investigacion de un caso de paternidad en ausencia de madre. Se
asume un modelo de mutaciéon “equal probability” (todas las mutaciones
posibles tienen idéntica probabilidad). La tasa de mutacion para ese marcador
STR es pu= 0,007 (para varones y mujeres). Calcule el valor del LR para dicho

STR.
Allele | Frequency
14 0.072
15 0.082
=y 16 |0.212
AF | Mother |17 | 0202
14/15 -/~
18 | 0.222
] 19 | 0.097
Child 20 |0.02
16/17 21 0.003
a) 0,0234.
b) 0,00407.
c) 0,00307.
d) 0,00031.
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22. En un caso de homicidio, sobre el cuerpo de la victima se encuentra un pelo.
Tras obtener el ADN del mismo, se realiza el analisis de ADN mitocondrial
(mtDNA) mediante una plataforma de secuenciaciéon masiva (lon GeneStudio™
S5, de Thermo Fisher), obteniéndose el siguiente resultado, tras su analisis
con el software Converge™ (de Thermo Fisher).

N° de lecturas

o0 ® 00 120 1% 0 %0 200 220 240 E 0 00
a [ ] s 8

Mutacién confirmada

190 185 200 2?5 2]:0 2]i5 2J|!0 225 230 2f-ll5 240 245 250 255 260 265
L 1 L L 1 L L L 1 L L

RV_miDNA_2 (1)

B0

o
T
C

Teniendo en cuenta las guias de la Comision de ADN de la ISFG (International
Society for Forensic Genetics) sobre el tipaje del ADN mitocondrial (Carracedo
et al., 2000; Parson et al., 2014), y que el haplotipo del investigado para esta
region es 195C 228A, ; qué conclusion emitiria?

a) En la esta regién analizada (la que incluye la posicion 263), la profundidad
de lectura es muy baja (aproximadamente 200 lecturas) en relacién con el
resto de la secuencia, considerando que dicho valor es inferior al estandar
internacional establecido (1000 lecturas) no se pueden emitir conclusiones.

b) Los resultados son concluyentes al ser coincidentes los haplotipos obtenidos
del pelo y del investigado. La deteccidn de la mutacion 263G en el pelo no
se tiene en cuenta dado que para esa posiciéon la profundidad de lecturas
esta por debajo del umbral analitico estandarizado internacionalmente.

c) Dada sélo esta regién, se puede concluir que el haplotipo del investigado no
es coincidente con el haplotipo del pelo, con lo que se descarta que pueda
pertenecer a él.

d) Los resultados son inconcluyentes, ya que en el haplotipo del investigado no
se detecta la mutacion 263G.
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