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RESUMEN 

Introducción: El intervalo post mortem (IPM) es la medida de tiempo que transcurre entre la muerte 
y el primer contacto con el cadáver. Su investigación es relevante en la criminalística, sin embargo, 
los métodos clásicos para ello son subjetivos, por lo que se requiere la implementación de estudios 
de mayor exactitud. Metodología: Se realizó una revisión bibliográfica con el objetivo de caracterizar 
los biomarcadores empleados en las últimas décadas para la estimación del IPM. Resultados: 
Fueron consultadas 36 bibliografías en los idiomas español, inglés y portugués; correspondientes a 
bases de datos como PubMed, Google Scholar, ElSevier y otras, dando prioridad a trabajos que 
fueron publicados en los últimos 5 años. Discusión: Los métodos más referidos en la literatura para 
la estimación del IPM son el estudio de los ácidos nucleicos, la degradación de las proteínas y la 
metabolómica forense, para lo cual se implementan la espectrometría de masas, la cromatografía 
líquida y gaseosa, la electroforesis en sus distintas variantes, la PCR, los ensayos inmunológicos y 
las pruebas de Western blot, entre otros. Los principales factores de confusión encontrados fueron 
la temperatura corporal y del ambiente, la colonización por fauna cadavérica microbiana y la causa 
de la muerte. Conclusiones: El estudio de los biomarcadores para la estimación exacta del IPM es 
un terreno fértil para la investigación a posteriori, requiriendo de la elaboración de modelos 
multivariables que sean susceptibles de ajustarse con los factores de confusión. 
Palabras clave: intervalo post mortem, degradación de ácidos nucleicos, proteómica, 
metabolómica forense. 

ABSTRACT  

Introduction: Postmortem interval (PMI) is the measure of time elapsed between death and first 
contact with the body. Its investigation is relevant to forensic science; however, traditional methods 
are very subjective, so more accurate studies are needed. Methodology: a bibliographical review was 
conducted with the aim of characterizing the biomarkers used in recent decades for estimating the 
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PMI. Results: 36 bibliographies were consulted in Spanish, English and Portuguese; corresponding 
to databases such as PubMed, Google Scholar, Elsevier, and others, giving priority to works 
published in the last 5 years. Discussion: The methods most frequently cited in the literature for 
estimating PMI are nucleic acid studies, protein degradation and forensic metabolomics, which 
include mass spectrometry, liquid and gas chromatography, electrophoresis in its various forms, CPR, 
immunoassays and Western blot tests, among others. The main confounding factors found were body 
and ambient temperature, colonization by microbial cadaveric fauna and cause of death. 
Conclusions: The study of biomarkers for accurately estimating PMI is fertile ground for further 
research, requiring the development of multivariate models that can be adjusted for confounding 
factors. 
Keywords: postmortem interval, nucleic acid degradation, proteomics, forensic metabolomics.  
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INTRODUCCIÓN 

Importancia de la estimación precisa del intervalo post mortem  

El intervalo post mortem o IMP es considerado en las ciencias forenses como una de las medidas 
más importantes en el estudio de la tanatología. Este consiste en la medida de tiempo, expresada 
generalmente en horas, días, semanas o años, que transcurren desde la ocurrencia del 
fallecimiento hasta que acontece el primer contacto con el cadáver. La determinación de este 
parámetro en el ámbito judicial y de las pertinencias en criminalística es crucial para el posterior 
esclarecimiento de ideas como la posible causa de la muerte, si el cuerpo es encontrado en el 
lugar donde perdió la vida o si fue trasladado posteriormente, entre otros aspectos de gran 
relevancia (Alatorre et al., 2025; Guerrero, 2021; Ruiz López & Partido Navadijo, 2025). 

Clásicamente se ha estudiado el conjunto de los denominados fenómenos cadavéricos para 
estimar el IPM. Los mismos se basan en las variaciones de la temperatura corporal, el rigor mortis 
asociado a la rigidez característica que adquieren los músculos y tejidos luego de algunas horas, 
la existencia de livideces y otros. En este sentido también se destaca la entomología forense, 
que se trata de la exploración de la fauna cadavérica de insectos y sus distintos estados de 
maduración. Sin embargo, se reconoce que estas técnicas no brindan un IPM de gran exactitud, 
mismo que en ocasiones es determinante en el marco judicial y en la investigación criminal 
(AlJuhani et al., 2025; Guerrero, 2021). 

Dado el vertiginoso desarrollo de la tecnología, la ingeniería química y molecular, ha emergido 
un grupo de biomarcadores cuyo estudio mediante técnicas más avanzas ha planteado una 
nueva realidad en la determinación precisa del IPM. Esto ha cambiado radicalmente el panorama 
en los países que han implementado dichas pruebas y resulta interesante su comprensión, 
abordaje y proyección hacia futuras perspectivas en el campo de las ciencias forenses. 

METODOLOGÍA  

Se llevó a cabo un estudio de tipo revisión bibliográfica con el objetivo de caracterizar los 
marcadores biológicos empleados en las últimas décadas para la estimación del IPM, parte 
crucial del protocolo de acción de la medicina legal y los procedimientos forenses. En la misma 
se resumieron los aspectos teóricos y prácticos más relevantes encontrados en la literatura 
relacionados con el tema.  

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

Fueron consultadas 36 bibliografías en los idiomas español, inglés y portugués; correspondientes 
a bases de datos de conocimiento como PubMed, Google Scholar, Elsevier y otras. Para dicho 
fin se emplearon descriptores de búsqueda como “postmortem interval”, “forensic biomarker”, 
“RNA degradation” y “forensic science” dando prioridad a trabajos que fueron publicados en los 
últimos 5 años. 

El IPM, como ya fue abordado es el tiempo, medido en cualquiera de sus unidades, que ha 
transcurrido desde el fallecimiento de un individuo hasta que acontece el descubrimiento del 
cadáver. En este sentido, es importante aclarar que el cuerpo humano transita por una serie de 
cambios y modificaciones desde el punto de vista bioquímico, molecular y anatómico, los cuales 
corresponden a los fenómenos cadavéricos y al proceso intrínseco de la putrefacción y la 
descomposición cadavérica. La bibliografía médico legal define cinco estados consecutivos por 
los cuales se transita luego de la muerte, siendo las primeras etapas donde se manifiestan los 
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clásicos fenómenos cadavéricos como la rigidez, los espasmos, el enfriamiento y las livideces 
entre otras (Garcés Parra, 2023; Ma et al., 2025).  

Otro aspecto importante es que dichas modificaciones en el cuerpo del fallecido se encontrarán 
reguladas por múltiples factores que incluyen las condiciones ambientales, el tipo de muerte, la 
existencia de fauna carroñera, la microbiota intestinal del individuo, la edad, sexo y otros que son 
mencionados en múltiples trabajos. De esta forma, se reconoce que lo que acontece después de 
la muerte no debe ser visto como un fenómeno constante, si no como un proceso dinámico y 
ecológico que será único debido a la compleja interrelación de todos los elementos que se 
implican en el mismo. De esta forma, se ha hecho necesaria la investigación de métodos 
científicos que permitan estimar de una manera más certera el IPM, pues los clásicos fenómenos 
cadavéricos no son tan exactos y muchas veces se encuentran sesgados debido a las 
circunstancias en las que es encontrado el cuerpo (Cianci, Mondello, Sapienza, Guerrera, Cianci, 
Cracò, Luppino, et al., 2024; Garcés Parra, 2023).  

En este sentido, la ingeniería química forense ha tenido un fuerte desarrollo en las últimas 
décadas, destacándose la investigación de los cambios moleculares, enzimáticos y metabólicos 
que ocurren en el cuerpo humano después del fallecimiento, mismos que son predecibles y 
ubicables en una línea de tiempo. De esta manera, se trabaja en la elaboración de modelos 
precisos, los cuales en algunos casos integran hasta algoritmos de inteligencia artificial, para 
conseguir la implementación de mejoras en cuanto a la precisión del IPM (Garcés Parra, 2023; 

Marrone et al., 2023; Wang et al., 2022). 

La utilidad del estudio de estos biomarcadores no solo se basa en implementar una mejor y más 
precisa estimación del IPM, sino que también pueden ayudar a demostrar los cambios 
moleculares que acontecen en todas las etapas de la descomposición, siendo aplicables en 
dependencia del contexto y de la necesidad de realizar las pericias en cada caso. 
Secundariamente, pueden ser el complemento de los ya mencionados métodos clásicos para la 
elaboración de una hipótesis más precisa. Otro aspecto positivo de la utilización de los nuevos 
biomarcadores es que reducen la subjetividad implícita en la determinación del IPM mediante la 
observación de los fenómenos cadavéricos, ya que se basan en la determinación cuantificable y 
reproducible de sustancias químicas, siendo además implementados mediante modelos y 
algoritmos estandarizados y automatizados (Dervišević et al., 2025). 

Estudio de los ácidos nucleicos  

Los ácidos nucleicos son una parte fundamental de cualquier organismo vivo. En el ser humano 
se encuentran el ácido desoxirribonucleico (ADN) y el ácido ribonucleico (ARN), mismos que 
juegan roles importantes en el metabolismo, el desarrollo y la codificación y expresión de la 
información genética. Cuando cesan las funciones vitales, se suprime el control homeostático, 
por lo que se incrementan los fenómenos de autólisis, la acción de las nucleasas y de la 
microbiota del individuo, lo que genera una degradación paulatina y medible de las moléculas de 
ARN, la cual se ha estudiado a profundidad descubriendo que es potencialmente predecible. 
Para cuantificar dicha degradación se han utilizado algunos tipos específicos de ARN, siendo los 
más comunes el ARN mensajero (ARNm), útil en IPM precoz debido a su labilidad, los ARN de 
cadenas largas no codificantes, que tienen una degradación intermedia y han demostrado su 
valía en modelos animales, y los micro ARN y/o ARN circulares, que al ser las moléculas más 
pequeñas presentan una mayor estabilidad y resisten de mejor manera los procesos de 
putrefacción y descomposición (Ruiz López & Partido Navadijo, 2025; Sampaio-Silva et al., 
2013).  
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Cabe mencionar que, en cuanto a la utilización de muestras biológicas para la determinación del 
IPM a partir de los ácidos nucleicos la bibliografía refiere que algunos órganos y tejidos son 
preferibles. Aunque la velocidad con la cual es degradado el material genético puede variar 
significativamente de un sistema a otro, los sitios más citados en la literatura para la extracción 
de dichas muestras son el cerebro, el hígado, los músculos y el corazón. En cuanto a la sangre, 
si bien esta es la más empleada para otro tipo de estudios forenses como los toxicológicos, no 
se reconoce como un material fiable para la estimación del IPM a partir del ARN debido a los 
fenómenos de hemólisis que sufre una vez ocurre la muerte. Una mención especial merece el 
humor vítreo, mismo que se reconoce como un fluido corporal más estable en el tiempo post 
mortem y ampliamente difundido para investigaciones forenses, por lo que resulta interesante en 
este aspecto. En cuanto a los tejidos secos como los huesos y los dientes, que son los que 
presentan un mayor tiempo de conservación, no son muy útiles para la determinación del IPM a 
partir de la degradación del ARN (Fan et al., 2016; Sampaio-Silva et al., 2013; Teruel-Leyva et al., 
2025). 

Continuando con la idea anterior, una vez obtenidas las muestras idóneas del cadáver estas son 
correctamente almacenadas y llevadas al laboratorio forense, donde serán estudiadas. En el 
caso particular de la degradación del ARN, existen múltiples métodos para cuantificar dicho 
fenómeno. La mayoría de estos se basan en técnicas de ingeniería molecular basadas en 
fundamentalmente en la reacción en cadena de la polimerasa (PCR) que permite de manera 
general leer, reproducir y decodificar cierta cantidad de material genético y que es ampliamente 
utilizada en el rubro médico. Al ser una técnica altamente difundida y estandarizada, no se ha 
hecho esperar el surgimiento de variaciones específicas para todo tipo de circunstancias, como 
por ejemplo cuando las muestras tisulares presentan poca integridad o cuando son extraídas de 
ambientes sometidos a temperaturas extremas (Sampaio-Silva et al., 2013; Sangwan et al., 
2021). 

Finalmente, para patentar la relación entre la degradación de las moléculas de ácidos nucleicos 
y el tiempo transcurrido se emplean modelos de curvas creados a partir de softwares y programas 
específicamente diseñados que correlacionan la cuantificación de determinado gen con distintos 
IPM en dependencia del tejido del cual fue extraído y el ambiente. En este sentido los más 
relevantes presentan puntos de corrección en función de la temperatura del ambiente y del 
cadáver, tornándose en modelos multivariantes que combinan métodos estadísticos de regresión 
múltiple. Si bien existe un gran nicho bibliográfico e investigativo referente a esta temática, es 
necesario aclarar que existen revisiones sistemáticas que indican la necesidad de estandarizar 
dicha metodología para una implementación óptima (Cianci, Mondello, Sapienza, Guerrera, 
Cianci, Cracò, Omero, et al., 2024; Sangwan et al., 2021; Wenzlow et al., 2023). 

No obstante, la mayoría de los autores coincide con que el ARN mensajero (ARNm) es uno de 
los mejores estimadores del IPM, pues su degradación ocurre de manera predecible y 
determinable, especialmente en el IPM temprano. Sin embargo, existe cierta discrepancia en 
cuanto a su estudio en temperaturas bajas, ya que el modelo óptimo se desarrolla a 37 oC, 
demostrando que a temperaturas superiores la precisión de la predicción mejora. No obstante, 
la cuantificación de una molécula de dicho ARN denominada β-actina fue utilizada por otros 
investigadores como marcador a temperaturas más bajas, demostrando una mayor estabilidad. 
Por tanto, múltiples estudios y modelos automatizados avalan la utilización del ARN en los 
primeros 7 días de la muerte (Bonadio et al., 2021; Cianci, Mondello, Sapienza, Guerrera, Cianci, 
Cracò, Omero, et al., 2024; Deng et al., 2013). 

La reacción en cadena de la polimerasa cuantitativa en tiempo real, por tanto, es considerado el 
método de elección hasta el momento para la determinación del IPM a partir del ARNm. No 
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obstante, como fue abordado anteriormente, algunos factores como las características del tejido 
muestral y las temperaturas del ambiente y del cadáver pueden influir en la cuantificación génica, 
por lo que un punto crítico en esta problemática sería la estandarización de dicho procedimiento 
y su interpretación, utilizando genes de referencia confiables que cumplan con cierto nivel de 
expresión y estabilidad molecular. En la actualidad se reconocen como genes de referencia para 
dichos estudios al GAPDH, la β-actina, el RPS-29 y el IL-1β, mismos que son los más empleados 
en las investigaciones (Cianci, Mondello, Sapienza, Guerrera, Cianci, Cracò, Omero, et al., 

2024). 

Al ser métodos moleculares relativamente nuevos, su precisión va de la mano con ciertas 
limitaciones, algunas de las cuales se encuentran siendo investigadas para disminuir el sesgo y 
conservar la exactitud y utilidad de dichos protocolos. Un ejemplo de lo anterior es la variabilidad 
interindividual, misma que se manifiesta mediante parámetros como la edad, sexo biológico, 
comorbilidades previas, etc. En este caso se requiere de la implementación de modelos que 
incluyan múltiples variables de control para la estandarización. Otro aspecto importante es el 
intervalo agónico y su relación con las variaciones del pH corporal, lo cual podría acelerar el 
proceso de degradación del material genético, como ocurre en algunos tipos de muertes. 
Finalmente, la literatura aborda la contaminación microbiana como otro de los elementos que 
podría interferir en la degradación del ARN, ya que dichos organismos poseen su propia 
información genética, siendo utilizados individualmente como estimador de causa e IPM (Bai 

et al., 2017; Miyahara et al., 2023; Zapico & Adserias-Garriga, 2022). 

Proteínas plasmáticas y tisulares  

Como fue abordado con anterioridad, tras la muerte sobrevienen cambios significativos que 
transcurren como procesos naturales para la degradación y descomposición del cuerpo. Como 
parte de estos, se ha identificado la acción de las proteasas endógenas y microbianas, así como 
la acción de ciertas enzimas que generan reacciones específicas. En este contexto, la mayor 
parte de proteínas muestran cambios en su matriz estructural, lo cual se denomina 
desnaturalización. Dichas modificaciones pueden incluir la fragmentación, la disminución en su 
cantidad circulante, la no expresión de algunas cadenas peptídicas importantes y otros procesos 
que, en la práctica forense, pueden ser ubicados en distintos lapsos de tiempo y cuyo estudio 
permitiría la estimación del IPM (Huang et al., 2024; Marrone et al., 2023). 

Entre los cambios más significativos que acontecen, la literatura cita la degradación proteolítica 
o fragmentación, que no es más que el surgimiento de cadenas peptídicas cuando la estructura 
integral de la proteína es “cortada” por la acción de las enzimas proteasas, la reducción en cuanto 
a la cantidad de proteína ya que esta es degradada o difunde fuera de la matriz, el aumento de 
enzimas que producen hidrólisis en los fluidos corporales debido a los fenómenos de lisis celular 
y las modificaciones químicas post mortem. Estos cambios moleculares son el sustento para el 
estudio de las proteínas y su correlación con el IPM (Huang et al., 2024). 

Al realizar estudios forenses, la identificación de dichas proteínas es bastante fácil, ya que estas 
son la parte estructural más importante de cualquier organismo. Los sitios preferidos para la 
recolección de tejido pueden variar en dependencia de diversos factores como la causa de la 
muerte, el avance de los fenómenos de putrefacción y el tipo específico de proteína que se desee 
investigar. No obstante, los más comunes son el músculo esquelético y cardíaco, la sangre o 
suero, el hígado y, para estudios tardíos, los órganos de sostén secos como el hueso y la 
dentadura. Entre las técnicas analíticas más empleadas hasta el momento se citan los ensayos 
de tipo inmunológicos, el estudio de fragmentos mediante Western blot y la espectrometría de 
masas proteómica. El objetivo de estos es cuantificar tanto la estructura cuaternaria completa de 
la proteína en estudio, como de las bandas en caso de que ya se encuentre bajo los fenómenos 
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de fragmentación. En el caso de la espectrometría, esta sigue siendo la más específica y 
sensible, pues permite identificar los péptidos y cuantificarlos. Otro método que es más 
experimental es el ensayo de la actividad enzimática, que mide la función de una proteína 
enzimática específica en condiciones experimentales para patentar su presencia en una muestra 
determinada (Arora et al., 2024; Bailo et al., 2024; Marrone et al., 2023). 

La correlación entre el estudio de las proteínas y la estimación del IPM se basa en la 
secuenciación de sus patrones de fragmentación mediante la creación de modelos 
automatizados y reproducibles, así como la cuantificación de estas a través de curvas 
univariantes. Actualmente se reconoce que el enfoque múltiple en la proteómica es el más 
acertado, ya que combina la cuantificación de las proteínas, sus bandas y péptidos y la ajustan 
en función de factores extrínsecos e intrínsecos para obtener estimaciones más acertadas 
mediante algoritmos más precisos, pudiendo incluso integrarse con la determinación de otros 
biomarcadores (Bonicelli et al., 2022). 

Entre las proteínas más comúnmente utilizadas para la estimación del IPM sobresalen las 
troponinas cardíacas. Estas se subdividen en los grupos I (cTnI), T (cTnT) y C (cTnC), que al 
accionar en conjunto con la tropomiosina permiten la contracción del miocardio para el 
mantenimiento de su función de bomba. La cuantificación de las troponinas en sangre ya es un 
método ampliamente empleado en el campo de la medicina para el diagnóstico de enfermedad 
cardiovascular, fundamentalmente del síndrome coronario en sus distintas expresiones, ya que 
constituye un indicador precoz de isquemia y necrosis a este nivel, pudiendo correlacionarse 
incluso con la evolución clínica, el pronóstico y el riesgo relativo de mortalidad en la ocurrencia 
de dichos eventos (Chaulin, 2021). 

En el contexto forense, las troponinas cTnI y cTnT presentan un gran interés, pues pueden 
reflejar la existencia de lesiones cardíacas ante mortem (como la ocurrencia de un infarto agudo 
de miocardio) así como modificaciones post mortem. Al manifestar una buena estabilidad una 
vez cesan las funciones vitales pueden ser detectadas luego de un intervalo de días, mientras 
continúan bajo la influencia de los procesos naturales como la fragmentación y la degradación, 
lo cual puede verse influenciado por condiciones endógenas (edad y condición física del 
individuo, causa de la muerte, antecedente de enfermedad cardiovascular, etc.) y exógenas 
(temperatura y condiciones del ambiente). Por tanto, su utilidad se manifiesta en períodos 
tempranos e intermedios cuando se realizan los denominados estudios de fragmentación de 

proteínas (Kumar, 2020; Sacco et al., 2024). 

Continuando con la idea anterior, múltiples autores defienden la idea de que el estudio de las 
troponinas cardíacas debe ser empleado cuando se sospecha un transcurso de entre 12 y 48 
horas posterior a la muerte, donde su cuantificación ha demostrado una mayor sensibilidad y 
especificidad para la estimación del IPM. Otro factor importante en este sentido es la elección de 
la muestra para dicho fin, siendo la más avalada por la literatura el líquido del saco pericárdico, 
debido a su proximidad al corazón como órgano donde se producen dichas moléculas, aunque 
también se puede emplear la sangre venosa femoral (Sacco et al., 2024). 

Las enzimas también son de especial interés en el contexto forense debido a su abundancia en 
los fluidos corporales, pues la homeostasis del organismo depende en gran medida de la 
liberación, recepción y secreción de dichos mediadores del metabolismo. Al iniciar los procesos 
de lisis celular post mortem, dichas enzimas son liberadas al medio extracelular, presentando 
curvas características de comportamiento en función del tiempo. En etapas tempranas, la 
mayoría de las enzimas aumentan su concentración y/o actividad, ya que forman parte de la 
cadena de eventos correspondientes a la fase cromática principalmente. Algunas bibliografías 
consultadas hacen referencia al papel relevante que podrían tener tanto la lactato 
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deshidrogenasa (LDH) como la creatina fosfoquinasa (CPK) para la estimación del IPM, aunque 
son necesarios estudios más controlados que ajusten factores como la temperatura y que 
permitan realizar una estandarización de dichos procedimientos (Garcés-Parra et al., 2024; 

Grassi et al., 2025). 

Cabe recalcar que las proteínas, específicamente las aminas putrefactivas liberadas mediante el 
propio proceso de descomposición también se han vuelto un eje de especial interés en las 
ciencias forenses. Las más estudiadas en dicho ámbito son la cadaverina y la putrescina, que 
además de ser responsables por el olor característico de los cuerpos en estado de putrefacción, 
permiten estudiar el IPM. Algunos autores incluso las han empleado para la investigación forense 
toxicológica, determinando mediante sus mediciones en el suero el consumo ante mortem de 
sustancias como las anfetaminas y su potencial rol en la causa de la muerte (Gaspar, 2022). 

La literatura más actual habla a favor del músculo esquelético como una matriz con bastante 
información debido a la abundancia de proteínas estructurales que resisten un período más 
prolongado de desnaturalización luego de la muerte, cuyas curvas de degradación son 
matemáticamente reproducibles y serían de gran utilidad para la estimación del IPM, aunque 
hayan transcurrido días, semanas e incluso meses. Las troponinas igualmente han sido 
ampliamente abordadas debido a su degradación característica que permite encontrarles en los 
fluidos corporales luego de horas o días de ocurrido el fallecimiento. Sin embargo, existe cierto 
grado posible de confusión con respecto al daño cardíaco ante mortem, mismo que puede haber 
existido y no haber sido nunca diagnosticado en un individuo (Bailo et al., 2024; Kumar, 2020; 
Marrone et al., 2023). 

Metabolitos y metabolómica 

Los metabolitos como los iones, la glucosa, algunos aminoácidos y otras moléculas son los 
denominados “ladrillos del metabolismo” debido a su bajo peso molecular, son ampliamente 
empleados para determinar el estado de la homeostasis y el funcionamiento adecuado del 
sistema endócrino en la regulación de sus funciones. En el área forense, el estudio cuantitativo 
y cualitativo de estas moléculas para la comprensión de los procesos post mortem se denomina 
metabolómica. Luego del fallecimiento, al cesar el aporte normal de oxígeno a los tejidos son 
consumidas las reservas de adenosín trifosfato (ATP) y comienzan los procesos anaeróbicos 
fisiológicos inherentes a las etapas de autólisis y putrefacción. El estudio de estos fenómenos ha 
llevado a la determinación de cambios previsibles en los metabolitos cuyo estudio permite la 

estimación del IPM (AlJuhani et al., 2025; Bonicelli et al., 2022; Chighine et al., 2023).  

Uno de los iones más ampliamente cuantificado es el potasio en el humor vítreo. Este es un fluido 
transparente, con consistencia de gel que se encuentra como gel de la cavidad posterior del ojo 
humano, entre el cristalino y la retina, dando soporte y permitiendo la visión adecuada. Tras el 
fallecimiento, el gradiente iónico de la mayoría de los tejidos cambia, por lo que el potasio 
abandona el medio intracelular para salir al extracelular. El humor vítreo tiene la característica 
anatómica de encontrarse aislado del resto de la circulación corporal y su cavidad se mantiene 
aséptica por un mayor intervalo de tiempo, por lo que la degradación y perversión de este es más 
lenta que en el resto de los fluidos corporales. Estos aspectos permiten crear curvas de aumento 
de potasio en el humor vítreo y relacionarlas con el IPM de una manera casi lineal, realizando 
ajustes con factores como la edad y la temperatura, ya que puede ser modificado por condiciones 
de fiebre, hipotermia, muerte por sumersión o trauma del globo ocular (Alatorre et al., 2025; 

Teruel-Leyva et al., 2025). 

Cabe resaltar que en el humor vítreo también puede ser estudiado el lactato para la estimación 
del IPM. El mismo es un metabolito resultante del metabolismo anaeróbico que es 
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desencadenado por la hipoxia tisular post mortem, lo cual lleva también al descenso del pH. En 
períodos tempranos, el estudio de la relación piruvato/lactato combinado con la determinación 
del potasio en dicho fluido ocular permiten una estimación más precisa del IPM. De la misma 
manera, los factores de confusión más mencionados en la literatura son la temperatura y las 
afecciones directas al globo ocular antes o después de la muerte. Por lo que la creación de 
modelos de concentración-tiempo deben tener la posibilidad de ajustar de acuerdo con dichos 
elementos para mejorar su precisión (Alatorre et al., 2025; AlJuhani et al., 2025; Chighine et al., 

2023). 

Otro metabolito de interés es la hipoxantina, la misma es generada a partir de la degradación del 
ATP con la pérdida progresiva de sus iones de fosfato. Esta molécula también presenta un 
aumento post mortem casi lineal en fluidos como el mencionado humor vítreo y el líquido 
cefalorraquídeo (LCR), especialmente durante las primeras 24 a 48 horas luego del fallecimiento. 
En el campo de las ciencias forenses presenta una gran relevancia como indicador de hipoxia 
tisular en intervalos de tiempo previos al advenimiento de la muerte y tiene la ventaja de presentar 
una menor variabilidad con los cambios de temperatura, por lo que su estudio en la estimación 
del IPM resulta interesante de acuerdo con una gran parte de autores (AlJuhani et al., 2025; 
Chighine et al., 2023; Pesko et al., 2020).  

Al hablar de metabolómica forense, se estudia no solo una molécula, si no un conjunto de 
metabolitos. Las técnicas más utilizadas son la cromatografía líquida y/o gaseosa, la 
espectrometría de masas y la electroforesis capilar. La elección de dichos métodos se basará en 
el peso molecular y el estado de agregación de la muestra y los metabolitos que se desean 
estudiar, así como de la polaridad y volatibilidad de estos. Estudios más recientes muestran que 
al investigar los cambios químicos predecibles en modelos basados en múltiples metabolitos se 
puede llegar a estimar un IPM con un margen de error menor a 3 horas, por lo que las ventajas 
de implementar dichos métodos comienzan a ser vistas y explotadas (Battistini et al., 2023; 
Bonicelli et al., 2022; Pesko et al., 2020). 

De la misma forma que con los métodos anteriores, los factores de confusión más abordados en 
la literatura son la temperatura tanto del medio externo como del cadáver, que pueden acelerar 
o enlentecer la curva de liberación y cambio en los metabolitos, las causas específicas de la 
muerte, la contaminación del humor vítreo u otros fluidos como el LCR y los grandes períodos 
post mortem, ya que la proliferación bacteriana intrínseca y la colonización por la fauna 
cadavérica microbiana pueden llegar a interferir en los procesos naturales de putrefacción y 
descomposición. No obstante, algunos autores se encuentran realizando modelos automatizados 
que permitan la integración de dichas variables para llegar a una mayor precisión en la estimación 
del IPM cuando se presenta este tipo de circunstancias (AlJuhani et al., 2025; Battistini et al., 

2023; Chighine et al., 2023).  

Enfoques multi-ómicos y perspectivas 

Los denominados enfoques multi-ómicos combinan varios niveles de relevancia molecular, por 
lo tienen un enfoque donde integran conocimientos de la transcriptómica, la proteómica y la 
metabolómica para lograr una comprensión más exacta y precisa de los fenómenos post mortem. 
Al existir moléculas y compuestos que se degradan más rápidamente que otros, este abordaje 
integral permite el aprovechamiento de las características bioquímicas de cada uno, haciendo 
posible la estimación del IPM en distintos estados de putrefacción y descomposición, pues cada 
uno de estos métodos funciona como complemento del otro. Tal es así que las nuevas 
perspectivas se basan en la integración de las técnicas de PCR, espectrometría de masas en 
barrido, los inmunoensayos y la cromatografía (Arora et al., 2024; Bonicelli et al., 2022; Hu et al., 
2024; Steuer et al., 2024).  
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Recientemente, con el advenimiento de la inteligencia artificial y sus múltiples bondades, se 
prevé la aplicación de modelos de aprendizaje para la integración de los datos obtenidos de los 
estudios transcriptómicos, proteómicos y metabolómicos. De esta forma, se podrá emplear una 
multiplicidad de elementos predictores, ajustados con variables como la temperatura, causa de 
la muerte y otras, para predecir de la manera más exacta posible el IPM. Actualmente existen 
algoritmos como Random Forest y Support Vector Machines, cuya aplicación ha demostrado 
reducir en gran medida el margen de error de estimación en comparación con otros modelos que 
emplean apenas un solo enfoque. Si bien todavía es necesaria una mayor cantidad de datos 
para llevar la aplicación de estos del laboratorio a escenarios forenses reales, ya se están dando 
grandes pasos en este sentido (Hu et al., 2024; Wang et al., 2022). 

Algunos estudios mencionados en la literatura que han tenido resultados prometedores han sido 
desarrollados con la combinación de estudios de ARNm, fragmentos proteicos y la metabolómica 
de algunos fluidos corporales como el humor vítreo, empleándose en cadáveres almacenados a 
distintas temperaturas para la estimación del IPM. Estos han demostrado una reducción drástica 
del margen de error en comparación con el empleo de un solo enfoque, evidenciando la 
superioridad de los modelos de predicción multivariantes. De la misma forma, existen otros 
estudios que integran al menos dos de dichos enfoques, dadas las barreras existentes en cuanto 
a logística e infraestructura. Los resultados de estos también muestran una mejor y más precisa 
estimación de IPM bajo distintas circunstancias controladas en el laboratorio forense (Garcés-

Parra et al., 2024; Hu et al., 2024; Marrone et al., 2023).       

De esta manera, las perspectivas futuras se basan en la construcción de modelos de predicción 
multivariantes que integren al menos dos de dichos enfoques, para lo cual se preferirá la 
utilización de varios tejidos corporales como muestras y donde sea validado el comportamiento 
de estos a distintas temperaturas ambientales, permitiendo una mejor comprensión de la 
variabilidad real de los fenómenos cadavéricos. Al incrementarse el número de estudios en este 
sentido, continuar la acumulación de metadatos e integrar estos enfoques con algoritmos de 
inteligencia artificial robustos, se podrá lograr a mediano y largo plazo una estandarización y 
protocolización de dichas metodologías para la estimación más precisa del IPM y el mejoramiento 
de las investigaciones en el ámbito forense y criminalista (Garcés-Parra et al., 2024; Hu et al., 
2024; Steuer et al., 2024, 2024).  

CONCLUSIONES 

La determinación exacta del IPM continúa siendo uno de los grandes retos de la tanatología y 
las ciencias forenses en general. Si bien hasta hace algunas décadas los métodos clásicos como 
la observación de signos cadavéricos y el estudio de las fases de la putrefacción y 
descomposición eran las mejores herramientas para la estimación de dicho parámetro, los 
mismos implican una gran subjetividad e inexactitud que, en determinados casos, podrían ser 
factores de confusión y obstrucción para la investigación criminalística y la administración de 
justicia. Por tal motivo, la investigación de procedimientos nuevos y con una mayor subjetividad 
continúa siendo un tema de interés dentro de dicho terreno científico.  

Los marcadores emergentes para la estimación del IPM, tales como la degradación del ARN, el 
estudio de las proteínas y su degradación y la metabolómica han abierto nuevas perspectivas en 
la investigación forense. Con el desarrollo de métodos como la espectrometría de masas, la 
cromatografía líquida y gaseosa, la electroforesis en sus distintas variantes, la PCR, los ensayos 
inmunológicos y las pruebas de Western blot, entre otros, se extiende un nuevo horizonte de 
posibilidades para el estudio de cualquier cadáver en distintos estados de putrefacción y 
descomposición. Si bien aún existen factores de confusión como la temperatura corporal y del 
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ambiente, la colonización por fauna cadavérica microbiana, las causas inherentes de la muerte 
y otras más que ya fueron mencionadas, la elaboración de algoritmos y modelos multivariables 
con la integración de factores de corrección para las curvas de tiempo parecen ser la alternativa 
más prometedora en el desenvolvimiento de estas tecnologías y su implementación 
protocolizada y estandarizada en el área criminalística, lo cual permitirá optimizar la investigación 
forense y, por ende, la administración de la justicia. 
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