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Resumen 

ForensicMarkers es un programa informático cuyo propósito es viabilizar la 
estimación conjunta de los parámetros esenciales en el análisis forense, como son la 
probabilidad de coincidencia, la capacidad de discriminación, la capacidad de 
exclusión, el índice de paternidad, el contenido de información polimórfica y las 
proporciones esperadas de homocigotos y heterocigotos. ForensicMarkers es un 
programa multiplataforma desarrollado en Java, que se distingue por presentar un 
fichero de entrada de datos cuyo formato resulta sencillo e intuitivo. Es, además, 
compatible con otro programa destinado a la estimación de parámetros de interés en 
los estudios de genética de poblaciones, como es el caso de GeDis.  

 
Abstract  

ForensicMarkers is a cross-platform software developed with the Java 
programming language. It has been designed to perform simultaneous estimates of 
some key parameters in forensic analysis, such as matching probability, power of 
discrimination, power of exclusion, typical paternity index, polymorphic information 
content, and homozygosity and heterozygosity indexes. In this computer program, 
data input is very simple and user-friendly. In addition, data input format is also 
compatible with another program devised by these authors for the calculation of 
population genetic parameters, as the case of the GeDis software. 
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Introducción 
Existen numerosos programas para el tratamiento de datos en el ámbito de la genética 

forense; sin embargo, resulta complicado encontrar uno con el cual poder estimar, en una misma 
ejecución y partiendo de frecuencias alélicas o haplotípicas, los parámetros forenses más 
habituales. Así, en numerosos trabajos donde se calculan estos parámetros no se refiere ninguna 
herramienta informática específica, mientras que en otros se suele citar el programa Powerstats, 
actualmente no disponible para su descarga. Existen otros programas que permiten calcular 
parámetros forenses, pero con frecuencia presentan formatos poco amigables para la introducción 
de los datos o bien son programas comerciales. 

El programa ForensicMarkers ha sido diseñado con el fin de obtener los principales 
indicadores de utilidad forense de forma relativamente sencilla, partiendo de un formato de 
entrada de datos amigable y compatible con otros programas. Una ventaja adicional del programa 
es que permite el uso de frecuencias alélicas o haplotípicas (mucho más asequibles que los 
genotipos individuales), tanto para explorar las posibilidades de diferentes marcadores genéticos 
como con fines educativos. Al haber sido programado en lenguaje Java, ForensicMarkers es un 
programa mutiplataforma, lo cual posibilita su ejecución en diferentes sistemas operativos. La 
entrada de datos se realiza mediante una hoja de cálculo, con el mismo formato utilizado en otros 
programas creados por estos autores, como es el caso de GeDis (Peña et al, 2009). 

  
 

Ejecución del programa 
Para poder utilizar el programa ForensicMarkers se requiere como condición imprescindible 

tener instalado Java previamente. Además, es preciso descomprimir el fichero denominado 
ForensicMarkers.zip. 

Para iniciar el programa en cualquier sistema operativo, se abrirá un terminal, en el que se 
accederá al directorio donde se encuentra el programa y se escribirá: 

java -jar ForensicMarkers.jar 
No obstante, en determinados sistemas operativos bastará con hacer doble clic sobre el 

fichero ForensicMarkers.jar.   
 

Formato de datos 
En ForensicMarkers los datos se leen desde un fichero con formato xls. Los ficheros Excel 

con extensión xlsx darán error. 
El formato del archivo de datos se estructura de la forma que se describe a continuación 

(Figura 1). 
Casilla A1: Número de poblaciones. 
Casilla B1: Número de marcadores genéticos utilizados. 
Fila 2, desde la casilla A2 en adelante: Número de alelos de cada marcador, hasta el total de 

marcadores especificados en la casilla B1. 
Fila 3, desde la casilla B3 en adelante: Etiquetas de las poblaciones. Pueden contener 

espacios, símbolos y no hay límite para su tamaño. No se lee la casilla A3. 
Fila 4: en la casilla A4, etiqueta del primer alelo y desde la casilla B4 en adelante, 

frecuencias del alelo en todas las poblaciones. 
Fila 5 y sucesivas, hasta el número total de alelos indicados en la fila 2: mismo formato que 

en la fila 4. 
 

 
Figura 1. Formato de los datos para ForensicMarkers. 

Figure 1. Input data for ForensicMarkers. 



 
Peña y Alfonso-Sánchez, 2016. Antropo, 35, 79-82. www.didac.ehu.es/antropo 

 

 81 

 
 

Opciones del menú 
Input / Read Data  
Como paso previo a cualquier análisis, esta opción permite que el programa lea los datos de 

la hoja de cálculo que se haya seleccionado, de acuerdo con el formato especificado en la sección 
anterior. 

Si no hay errores insalvables en el formato, en la parte inferior de la pantalla se indicará que 
el fichero es correcto. Además, aparecerá una hoja con los datos introducidos con el objetivo de 
poder verificarlos (Figura 2). Esta ventana es meramente informativa, de modo que no es posible 
corregir los datos en ella. Para hacer una corrección de datos erróneos es preciso modificarlos en 
el fichero original. 

 

 
Figura 2. Ventana de ForensicMarkers tras la lectura de datos. 
Figure 2. Window of ForensicMarkers after reading the data. 

 
Calculate / Forensic parameters  
Esta es la opción principal del programa, mediante la cual es posible calcular los diferentes 

parámetros de interés forense. El programa ofrece un listado con todos los valores de los 
parámetros  probabilidad de coincidencia, capacidad de discriminación, capacidad de exclusión, 
índice de paternidad, contenido de información polimórfica y proporciones esperadas de 
homocigotos y heterocigotos (Figura 3). Los valores de los parámetros forenses aparecerán 
ordenados por marcadores genéticos y poblaciones. 

Una descripción de las fórmulas utilizadas para la estimación de las diferentes variables 
forenses puede encontrarse en Goodwin et al (2007). 
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Figura 3. Hoja de cálculo con los resultados del programa. 

Figure 3. Spreadsheet with the output. 
 
Descargar ForensicMarkers 
El programa ForensicMarkers se encuentra disponible para su descarga en el sitio web 

http://www.didac.ehu.es/antropogenetica, específicamente en la sección software. 
El fichero disponible en esta dirección url se denomina ForensicMarkersFolder.zip e incluye 

(comprimidos), el archivo ejecutable ForensicMarkers.jar y una carpeta con imágenes usadas por 
el programa.  
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