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RESUMEN

La microbiologia forense permite, entre otras aplicaciones, la estimacion del intervalo post mortem
(PMI), la identificacion de individuos y la localizacion de escenas del crimen mediante el analisis
de microbiomas y la geolocalizacion de restos bioldgicos. La inteligencia artificial (IA), junto con
las nuevas técnicas de secuenciacion, ha revolucionado este campo, mejorando significativamente
la precision y la rapidez de los analisis forenses. En la presente investigacion se llevo a cabo una
revision sistematica, siguiendo las directrices PRISMA. Se consultaron bases de datos como PubMed,
Scopus, Web of Science y Google Scholar, utilizando palabras clave relacionadas con microbiologia
forense, IA y PMI. Se aplicaron criterios de inclusion, como la publicacion de los estudios en
inglés o espanol y sin restriccion temporal, y de exclusion, como duplicidad de publicaciones o
estudios que no abordaban el analisis del tanatomicrobioma mediante herramientas de IA. Tras
el proceso de busqueda y seleccion, se analizaron 20 articulos publicados entre 2016 y 2024. Los
hallazgos revelan que algunos modelos de aprendizaje automatico, como Random Forest (RF) y
las Redes Neuronales Convolucionales (CNN), permiten estimaciones relativamente precisas del
PMI. Los estudios recientes enfocados en el tanatomicrobioma se perfilan como una herramienta
prometedora en el ambito forense, debido a que este microbioma es Unico e individualizante,
lo que lo convierte en un recurso Util en las distintas etapas de la identificacion humana y en
los procesos de geolocalizacion dentro de investigaciones criminales. Sin embargo, se resalta la
necesidad de realizar estudios con un mayor niUmero de muestras y de explorar la participacion de
otros microorganismos, ademas de las bacterias, con el fin de ampliar y enriquecer el panorama
de investigacion en esta area emergente.

Palabras clave: Microbiologia Forense; Cambios Post Mortem; Inteligencia Artificial; Aprendizaje
Profundo; Cadaver (Fuente: DeCS BIREME).
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ABSTRACT

Forensic microbiology enables, among other applications, the estimation of the post-mortem
interval (PMI), the identification of individuals, and the location of crime scenes through
microbiome analysis and the geolocation of biological remains. Artificial intelligence (Al), together
with new sequencing techniques, has revolutionized this field, markedly improving the accuracy
and speed of forensic analyses. In this study, a systematic review was conducted following PRISMA
guidelines. Databases such as PubMed, Scopus, Web of Science, and Google Scholar were searched
using keywords related to forensic microbiology, IA, and PMI. Inclusion criteria included studies
published in English or Spanish, regardless of the publication date. Exclusion criteria included
duplicate studies or those that did not address the thanatomicrobiome analysis using Al tools. After
the search and selection process, 20 articles published between 2016 and 2024 were analyzed. The
findings show that some machine learning models, such as Random Forest (RF) and Convolutional
Neural Networks (CNN), provide relatively accurate estimates of the PMI. Recent studies focusing
on the thanatomicrobiome are emerging as a promising tool in the forensic field, as this microbiome
is unique and individualizing. These characteristics render it useful in the various stages of human
identification and geolocation in criminal investigations. However, the review underscores the
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need for studies with larger sample sizes and for exploring the role of microorganisms beyond bacteria, in order to broaden and

enhance the research landscape in this emerging field.

Keywords: Forensic Microbiology; Postmortem Changes; Artificial Intelligence; Deep Learning; Cadaver (Source: MeSH NLM).

INTRODUCCION

La microbiologia, como ciencia base, ha sido una de las
principales fuentes de informacion acerca de la vida en general.
La microbiologia forense utiliza la deteccion de fuentes
microbianas para investigar el intervalo post mortem (PMI),
identificacion de individuos mediante el analisis de tejidos y
fluidos, lugares del crimen y, en Gltima instancia, la causa de
la muerte, contrastando los resultados con bancos de datos
de microbiomas publicos, como el Proyecto del Microbioma
Postmortem Humano (HPMP) -3y el Proyecto de Metagenomica
del Tracto Intestinal Humano (MetaHIT) en la Unién Europea “9.

La microbiologia forense salté a la luz publica en 2001 tras
la introduccion de Bacillus anthracis en el servicio postal
de los EE. UU. @, En estudios previos sobre microbiologia
forense, las tecnologias microbioldgicas no se describieron
especificamente, excepto los cultivos de bacterias para
extraccion de ADN y realizacion de PCR como posible marcador
de diagnostico en ahogados &9,

En casos forenses en los que no se encuentra evidencia de sangre
o tejido, se ha propuesto un enfoque microbiolégico orientado
a la deteccion del microbioma presente en piel, saliva, cabello
u objetos, como una estrategia complementaria para contribuir
a la individualizacion de sujetos (12, La métrica UniFrac y
la agrupacién jerarquica son metodologias utilizadas para
determinar diferencias o similitudes filogenéticas en bacterias
asociadas a la piel y los microbiomas salivales >4, Williams y
Gibson, en 2017, analizaron la precision mediante un modelo
de Random Forest (RF [regresion de bosque aleatorio]) para
investigar las bacterias del vello pubico, encontrando mejor
precision en la identificacion individual .

La muerte es el inicio de procesos fisicoquimicos,
desencadenando autolisis y putrefaccion como consecuencia
del desequilibrio homeostatico de la membrana celular; esta
Ultima, incapaz de mantener su configuracion original, se rompe
y libera enzimas que comienzan los procesos de degradacion
celular y tisular. Los elementos liberados funcionaran como
sustrato para las poblaciones de la microbiota residente
(pulmén, cavidad oral, tracto intestinal, piel y genitourinario)
o la que colonice sitios que en el momento de la vida se
consideraban estériles (corazon, cerebro, higado o bazo) (1¢1®,

Las comunidades microbianas post mortem se clasifican de
acuerdo con las areas corporales. Asi, a las internas se las ha
definido como tanatomicrobioma de o6rganos internos y como
epinecréticas a las que se ubican en superficies corporales en
descomposicion. Estas Ultimas son mas faciles de recolectar,
pero también se ven mas afectadas por factores abioticos,
insectos y actividades carroneras (120,

Caracterizary estudiar el microbioma humano pasa por analizar
el material genético y, para ello, hay dos pasos habituales a
seguir: el primero consiste en procesar las muestras bioldgicas
y extraer el ADN, posteriormente, se secuencia para encontrar
el orden de las bases nucleicas, y dado que el microbioma
humano desempeina un papel clave en la putrefaccion, su
caracterizacion seria util en la estimacion del PMI ?:22,

En los Ultimos afos, se han observado avances importantes en las
técnicas de secuenciacion moleculary recursos computacionales.
La aplicacion generalizada de la secuenciacion de proxima
generacion (NGS), o secuenciacion de alto rendimiento (HTS),
ha mejorado increiblemente la cantidad de datos que también
pueden estar disponibles con fines forenses #3).

El uso de NGS para secuenciar el ADN total obtenido de una
muestra permite hacer lo propio con el genoma completo
de un microorganismo determinado y examinar comunidades
enteras de microbios, obteniendo asi una vision general de
la poblacion microbiana residente @4. Los investigadores han
desarrollado y demostrado varios algoritmos de aprendizaje
automatico para interpretar cultivos bacterianos, realizar
analisis de imagenes para la deteccion microbiana y predecir
patrones de susceptibilidad a los antimicrobianos ©.

Es en este sentido que la inteligencia artificial generativa
podria ayudar a dar solucion a la creciente demanda de mejores
resultados, con tiempos de respuesta mas cortos, y también
ayudara a los microbidlogos forenses en las investigaciones
de la escena del crimen, ya que puede guiar la identificacion
individual, causa, tiempo y forma de muerte .

ESTRATEGIA DE BUSQUEDA

Esta revision sistematica sigue las directrices PRISMA ® para
garantizar transparencia y reproducibilidad. El objetivo fue
identificar, evaluar y sintetizar la evidencia disponible sobre
la aplicacion de la inteligencia artificial (IA) en el estudio del
tanatomicrobioma, con un enfoque en ciencias forenses y
estimacion del PMI. Se realiz6 una busqueda exhaustiva en las
siguientes bases de datos: PubMed, Scopus, Web of Science,
Google Scholar, y una herramienta de IA para investigacion
(Ellicit®). El periodo de busqueda y revision fue de septiembre
del 2024 a febrero del 2025, y la ultima fecha de acceso fue
el 7 de marzo del 2025; no se impusieron restricciones en las
fechas de publicacion. Se utilizaron combinaciones de palabras
clave y operadores booleanos para maximizar la sensibilidad y
especificidad de la busqueda, utilizando el siguiente operador
logico:

((“thanatomicrobiome” OR “postmortem microbiome”
OR  “cadaver microbiome” OR “decomposition
microbiome” OR “forensic microbiome”) AND (“artificial
intelligence” OR “machine learning” OR “deep
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learning” OR “neural networks” OR “Al algorithms” OR
“computational biology”) AND (“forensic science” OR
“time of death estimation” OR “postmortem interval”
OR “PMI estimation” OR “cadaver decomposition” OR
“forensic microbiology”))

Se incluyeron articulos en los idiomas inglés y espafol,
que correspondian a estudios experimentales, revisiones,
metaanalisis y estudios de validacion. Se excluyeron aquellos
que no abordaban el analisis del tanatomicrobioma, que no
aplicaban técnicas de IA o autoaprendizaje, asi como los
duplicados en las bases de datos.

La revision se realizo en dos etapas. En la primera, se excluyeron
los articulos duplicados, asi como aquellos que, por el titulo

o resumen, no abordaban el tema investigado. En la segunda
etapa, correspondiente a la revision del texto completo, se
excluyeron los que no cumplian con los criterios de inclusion; la
seleccion estuvo a cargo de los dos investigadores del Instituto
de Medicina Forense, quienes validaron de forma independiente
la informacion contenida en los trabajos.

Se localizé un total de 319 publicaciones (Pubmed: 13; Web
of Science: 4; Scopus: 7; Google Scholar: 273; Ellicit®: 22).
Se excluyeron los siguientes estudios: 79 por estar duplicados,
180 de los de proyeccion de resimenes por no relevancia con el
titulo o resumen y 40 de los de proyeccion a texto completo (en
12 no hubo acceso o estaban en un idioma diferente del inglés
o0 espafiol, y 28 por ser literatura gris). El estudio se realizd en
base a la declaracion del método PRISMA ¥ (Figura 1).

Identification of new studies via databases and registers

Records identified from:
g Databases (n = 5): -
i Pubmed (n = 13) Records removed before screening:
© Wos (n = 4) Duplicate records (n = 79 .
E |—P»| Records marked as ineligible by automation
= Scopus (n =7) tools (n = 0)
c Google Scholar (n = 273) Records removed for reasons (n = 0)
] o
© Ellicit (n = 22)
Registers (n = 319)
Y
Records screened Records excluded
(n = 240) (n = 180)
. v
= Reports sought for retrieval Reports not retrieved
[ (n = 60) (n=12)
o
(o]
m v
Reports assessed for eligibility Reports excluded:
(n =48) Grey Literature or no use Al (n = 28)

\4
o . - -
3 New studies included in review

n=

7'3_, Reports of new included studies
£ (n=6)

Figura 1. Diagrama de flujo PRISMA

Tras la revision de la informacion, se analizaron las 20 fuentes para la extraccion y analisis cualitativo de los datos publicados

entre 2016 y 2024 (Tabla 1).

Tabla 1. El tanatomicrobioma y la inteligencia artificial

Autor Resumen

1 Johnson HR, et al., 2016 @)

2 Metcalf JL, et al., 2017 @®

9)
3  Metcalf JL, 2019 el PMI.

Se describe el uso de técnicas de aprendizaje automatico para analizar el
microbioma de la piel de cadaveres humanos. Estudio experimental, n = 21.

Analiza el potencial del microbioma, en particular en la estimacion de PMI, la
localizacion de fosas clandestinas e identificacion humana.

Describe el potencial de utilizar microbios como evidencia forense para estimar

EvalUa el desempeno de tres métodos de aprendizaje automatico para predecir

4 Zhang, et al., 2019 ©0
post mortem.
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Autor Resumen

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

Mishra A, et al., 2023 “

Liu R, et al., 2020 ¢

Sierra FK, et al., 2020 G2

Diez-Lopez C, et al., 2021 ©

Aragonés AM y Tapia-Paniagua ST,
2022 3

Rishi S, et al., 2022 ¢4

Wang Z, et al., 2022 (®

Zapico SC y Adserias-Garriga J, 2022 (™

Cui C, et al., 2023 3

Claudia-Ferreira A, et al., 2023 ©®

LiN, etal., 2023 7

Yuan H, et al., 2023 @

Maso AR, et al., 2024 ©®

Mai-Qing Y, et al., 2024 ©

HuS, et al., 2024 “0

Wu Z, et al., 2024 “"

Se resume la evolucion y las aplicaciones actuales de la IA, como los
algoritmos de aprendizaje automatico para interpretar cultivos bacterianos y
realizar analisis de imagenes para la deteccion microbiana en el campo de la
microbiologia diagndstica y forense.

Aborda al microbioma de diferentes organos con la ayuda de algoritmos de
aprendizaje automatico para investigar los patrones de sucesion microbiana y
estima el PMI en 6rganos murinos. Posible sesgo al no declarar la metodologia.
Estudio experimental, n = 176.

Examina el rendimiento de diferentes metodologias bioinformaticas en el
analisis de microbiomas post mortem para aplicaciones forenses. Estudio
experimental, n = 188.

Los autores discuten los problemas biologicos, técnicos y relacionados con
el analisis del microbioma en el contexto forense, perspectivas actuales y su
aplicacion como una herramienta en el contexto forense.

Se analizan las técnicas y procedimientos existentes para la datacion
cadavérica, el potencial de la microbiologia forense y del tanatomicrobioma.

Evalla la aplicacion y el desempeno de los modelos de IA y aprendizaje
automatico para predecir el PMI en investigaciones forenses.

Analiza los avances en el uso del analisis del microbioma basado en IA para la
estimacion del PMI en la ciencia forense.

Describe las metodologias actuales de uUltima generacion para estimar el PMI,
centrandose en los campos emergentes de “tanatobiologia”y “tanatomicrobioma”.

Los autores utilizaron algoritmos de HTS y aprendizaje automatico para estimar
el PMI en cadaveres murinos. Estudio experimental, n = 65.

Se proporciona una revision exhaustiva del conocimiento actual sobre el
microbioma post mortem humano y sus aplicaciones en las ciencias forenses.

Los autores investigaron como los cambios en el microbioma intestinal después
de la muerte pueden ayudar a estimar el PMI, con un enfoque tanto en
cadaveres de ratas como de humanos, basado en aprendizaje automatico y su
potencial. Estudio experimental, n = 84.

Revision de las tendencias en microbiologia forense, desde los métodos clasicos
hasta HTS, aprendizaje automatico y aprendizaje profundo para diversas
aplicaciones forenses.

Investiga como los factores ambientales afectan los métodos microbianos para
estimar el PMI en suelos de descomposicion humana. Se utilizaron modelos de
aprendizaje automatico. Estudio experimental, n = 19.

Los autores analizan los métodos técnicos, las aplicaciones de investigacion y
los factores influyentes del uso de la sucesion de la comunidad microbiana para
estimar el PMI a través de tecnologia de HTS.

Se pueden utilizar enfoques multimodales basados en datos microbianos para
estimar con precision el PMI, que es fundamental para las investigaciones forenses.

El articulo proporciona una descripcion general de como se puede utilizar la IA
para analizar los datos del microbioma de cadaveres y escenas del crimen para
estimar el PMI y detectar la ubicacion geografica.

Fuente: Elaboracion propia basada en los resultados de busqueda y Ellicit®.
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Los estudios del microbioma generalmente se centran en
las bacterias. Se pueden utilizar métodos moleculares para
caracterizar las comunidades microbianas apuntando a regiones
de ADN que son taxondmicamente informativas (secuenciacion
de ampliaciones) o mediante la secuenciacion de todos los
fragmentos de genes en una muestra (metagenémica shotgun),
amplificando y secuenciando genes de ARNr 16S 284244

El microbioma contribuye significativamente al contenido
genético dentro y fuera de cada individuo, de esta manera,
es Unico y mas estable, y se encuentra en un mayor nimero
que las células humanas. Su desprendimiento, transferencia
y deposicion son similares a los de las células, pero su mayor
nimero y estabilidad los convierten en mejores candidatos
para su uso en la deteccion de evidencia fisica, demostrando
su potencial en aplicaciones forenses @744,

La piel humana alberga una variedad de microorganismos
llamados también microbioma tactil, que pueden transferirse
a las superficies, considerandose marcadores forenses @73%. Un
estudio llevado a cabo en 2021 por Procopio et al. evalud la
transferibilidad y persistencia del “microbioma del tacto” y
su exposicion a temperatura ambiente; se identificaron seis
taxones del microbioma propio de la piel, asi como taxones
Unicos que caracterizan al donante “749),

Como método de geolocalizacion, la secuenciacion del ARNr 165
ha sido utilizada para valorar muestras de saliva en funcion de
la region geografica . Liang et al. analizaron tales muestras
para cinco ciudades de China (Guangdong, Qinghai, Henan,
Zhejiang y Jilin), con el objetivo de establecer el papel de la
ubicacion regional en la heterogeneidad de la informacion del
perfil microbiano. Para ello, crearon un modelo de prediccion
basado en un algoritmo tipo RF, que distingui6 muestras de
saliva de acuerdo con el género y la ciudad ©9.

El analisis de ascendencia biogeografica (BGA), basado
en marcadores de ADN, utiliza la ancestria bioldgica para
Helicobacter pylori, y ha demostrado ser (til como medio
de identificacion del origen geografico en cadaveres no
identificados ©'52, por lo que, al utilizar modelos de
aprendizaje profundo para identificar patrones microbianos de
entornos especificos, se puede predecir la ubicacion probable
del cuerpo en funcion de su composicion microbiana; inclusive
podria demostrar potencialmente si este se encontraba dentro
o fuera de casa, bosque o desierto, basandose en su perfil
microbiano 334,

La secuenciacion de los genes ARNr 165 y ARNr 18S puede
ser utilizada para evaluar la predictibilidad de la sucesion
microbiana en diferentes tipos de suelo, cuyo rendimiento
mejora si se utilizan técnicas de IA para la prediccion del PMI 64,
En 2016, Metcalf et al. analizaron muestras de suelo cercanas a
un cadaver para determinar la caracterizacion del microbioma
hallado ahi. Luego, se utilizaron la regresion de bosque aleatorio
y las redes bayesianas dinamicas, encontrando diferencias
filogenéticas y con utilidad para inferencia del PMI ¢855.5),
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El analisis de la sucesion bacteriana en muestras de sustrato
de ratones en diferentes etapas de descomposicion encontrd
que, mediante HTS y técnicas computacionales de prediccion
(Random Forest), es posible predecir el PMI, con un error
absoluto medio de 1,27 dias, tomando en cuenta 36 dias desde
la descomposicion @9, La composicion del tanatomicrobioma
es extremadamente variable y se ve afectada por multiples
factores ambientales (pH, humedad, nitratos, amonio,
temperatura) e individuales ¢7:%),

Tolbert et al. analizaron los tejidos de prostata con PMI entre
24 y 120, encontrando un aumento en la expresion de genes
proapoptoticos, junto con la de algunos genes antiapoptoticos
como BAG1, BCL2 y XIAP. Los genes proapoptoticos como TP53
y TNFSF10 no tuvieron sobreexpresion . El estudio de la
sucesion del tanatomicrobioma y el aprendizaje automatico
pueden ayudar a establecer modelos para la estimacion de PMI
basados en microorganismos ©%6",

Identificacion humana

El microbioma alberga firmas de la comunidad microbiana que
también difieren intra- y entre individuos. Estas caracteristicas
resaltan la informacion altamente individualizada que puede
obtenerse de las muestras: el microbioma humano esta
determinado por numerosos factores internos y externos,
que incluyen, entre otros, la genética del huésped, el sexo,
ascendencia y el estilo de vida; en otras palabras, puede
contener una “huella dactilar” Unica que potencialmente
puede distinguirlos y, por lo tanto, usarse para fines de
identificacion individual humana ©.

También puede ser relevante en situaciones en donde la
cantidad de ADN humano recuperado y su posterior analisis
no permitan obtener un perfil completamente individualizado
basado en repeticiones cortas en tandem (STR) 2. La saliva,
un fluido corporal comin con un valor forense significativo,
se ha utilizado en investigaciones criminales que involucran
asesinatos y asaltos ©¥. Del mismo modo, Lake et al.
demostraron en su investigacion que es posible individualizar
a dos personas a partir del estudio del microbioma en la
saliva, sin importar el momento de la toma de muestra &4,

Determinacion del sexo biologico

Por otra parte, Liang et al. disefiaron un modelo de prediccion
basado en algoritmos de bosque aleatorio, que podria distinguir
el género a partir de una muestra de saliva. Sin embargo, se
trata de un modelo y tiene alguna probabilidad de error, por
lo que requiere mas investigacion. La microbiota intestinal
humana es Unica e individual; en las escenas del crimen donde
se hallan restos fecales, el microbioma contenido podria
actuar como un biomarcador potencial para la identificacion
forense individual y de inferencia bio-geografica 7.

Wang et al. probaron que el microbioma en el intestino de
individuos del género masculino estaba caracterizado por
taxones del filo Proteobacteria, mientras que los individuos
del género femenino, por el Synergistetes. Sin embargo, sus
determinantes de presencia se vieron afectados por variables



como sexo e indice de masa corporal. Estas son susceptibles
de valoracién mediante el uso de herramientas tecnoldgicas
como Machine Learning (ML), RF, etc., lo que sugiere que un
ensayo de la microbiota intestinal puede servir como un medio
para la individualizacion forense ¢4,

Las bacterias comprenden uno de los principales grupos
de microorganismos presentes en la vida. Existen tres
tipos principales de ARN ribosomicos (ARNr), 55, 16S y 23S,
aunque las mas utilizadas actualmente son las regiones de
16S y sus regiones hipervariables (V1-V9), que demuestran
una considerable diversidad de secuencias entre diferentes
bacterias, por lo que su grado de similitud en la secuenciacion
refleja la lejania de las relaciones filogenéticas microbianas.
De esta manera, es posible obtener informacion sobre la
proporcion de composicion de especies y la diversidad dentro
de las comunidades microbianas analizadas ©5¢7).

El método de secuenciacion del gen ARNr 16S se ha aplicado
en microbiologia forense. La tecnologia de secuenciacion
paralela masiva (MPS), también conocida como HTS, mejoro
sustancialmente la cantidad de datos a procesar y supera
las limitaciones de las bacterias no cultivadas a secuenciar,
incluida la identificacion de muestras bioldgicas y de suelo,
ademas de proporcionar inferencias sobre el PMI. En este
sentido, mientras que la metagendmica se centra en el analisis
de bacterias, hongos, arqueas y virus, la secuenciacion del
gen ARNr 16S solo analiza la estructura de las comunidades
bacterianas, reduciendo su campo de accion (%3663,

El uso de ARNr 16S dirigido con amplificadores cortos no ha
demostrado una resolucion confiable a nivel de especie, y el
ARNr 16S de longitud completa no necesariamente lo mejora,
por lo que el uso de las técnicas de whole-genome shotgun
(WGS), que se dirigen a todo el contenido genético microbiano,
podria diferenciar especies y taxones en mayor medida que los
amplicones de este gen 7:68:6%,

A medida que avanza la tecnologia de HTS, el volumen de
datos tanatomicrobianos ha superado las capacidades de
procesamiento de las técnicas tradicionales. Por ello, la IA se
presenta como una solucion, en particular en la microbiologia
forense, donde estas tecnologias ayudan a derivar patrones
significativos a partir de amplios conjuntos de datos (1841.60.70),

Na Li et al. desarrollaron un modelo de dos capas para la
prediccion del PMI, basado en la sucesion de bacterias, el
cual combina modelos de clasificacion y regresion, utilizando
algoritmos de aprendizaje automatico. Con una precision del
90 % para discriminar grupos de PMI de 0-7 y 9-30 dias, y un
error absoluto medio de 0,5 dias, compararon 44 géneros,
entre ratas y humanos, para la estimacion de PMI, indicando
una sucesion reproducible en los dos modelos y potencialmente
aplicable al contexto forense 7).

Los avances en la tecnologia de secuenciacion de acidos
nucleicos han permitido ampliar nuestra capacidad para
perfilar la diversidad microbiana, ya que pueden proporcionar
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un medio para evaluar la generacion de perfiles de la comunidad
microbiana para cientos e incluso miles de muestras. Sin
embargo, el andlisis bioinformatico de datos de HTS varia
ampliamente entre laboratorios. Estas diferencias pueden
afectar potencialmente la composicion de la comunidad
microbiana y los analisis posteriores ¢271,

Normalmente, seria dificil extraer informacion significativa de
estos grandes conjuntos de datos, sin embargo, este problema
se ha resuelto en gran medida con la reciente aplicacion del
aprendizaje automatico para este analisis microbiano ©". Para
llevarlo a cabo, se suministra a una computadora un conjunto
de datos y resultados asociados. Luego, esta “aprende” y genera
un algoritmo que describe la relacion entre el conjunto de datos
suministrado y los resultados asociados 4",

El algoritmo se puede codificar explicitamente utilizando
caracteristicas conocidas. El aprendizaje automatico emplea
subconjuntos de datos para generar uno que puede usar
combinaciones novedosas o diferentes de caracteristicas y
pesos que se pueden derivar de los primeros principios. Este
puede ser utilizado para inferencias que involucran conjuntos
de datos futuros ©2,

La investigacion actual se centra en animales como cerdos,
ratas, ratones y conejos, cuyos microbiomas difieren del
encontrado en cuerpos humanos. Es esencial recopilar
datos multimodales (metabdlicos y microbianos), una mayor
comprension de las interacciones entre microbios y el examen
de las transformaciones de los metabolitos microbianos y
los derivados de cadaveres, que proporcionaran un respaldo
tedrico mas contundente para la construccion de bases de
datos humanas multimodales e integrales “0),

CONCLUSIONES

Se exploré como el tanatomicrobioma y la IA, en conjunto,
mejoran las estimaciones en contextos forenses en comparacion
con métodos tradicionales. Los modelos de aprendizaje
automatico, como RF y Redes Neuronales Convolucionales,
han demostrado ser herramientas precisas para predecir el
PMI, mientras que el tanatomicrobioma humano ha mostrado
un potencial Unico para la geolocalizacion y la identificacion
humana.

No obstante, la integracion del analisis del tanatomicrobioma
con técnicas de IA enfrenta limitaciones que enlentecen su
implementacion practica. Algunas de estas incluyen el tamano
reducido de las muestras en investigaciones, no estandarizacion
para su recoleccion y procesamiento, carencia de bases de
datos genoémicos y metadatos incompletos, asi como un acceso
restringido a cuerpos humanos para investigacion. Estos
factores influyen negativamente en la reproducibilidad de los
resultados, limitando la aplicacion practica de estos hallazgos
para los juzgadores. Sin embargo, ante escenarios donde los
tejidos se encuentran en avanzado estado de degradacion, esta
tecnologia podria representar una herramienta prometedora
cuando los métodos convencionales presenten limitaciones.
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