Brazilian Journal of Forensic Sciences, Medical Law and Bioethics 12(2):105-124 (2024)

Brazilian Journal of Forensic Sciences,
FORENSIC

Medical Law and Bioethics SCIENCES

Journal homepage: www.ipebj.com.br/forensicjournal

Identificacdo Genética: Contribuicdo dos Marcadores STR e

dos Bancos de Perfis Genéticos em InvestigacOes Forenses

Genetic Identification: The Contribution of STR Markers and Genetic

Profile Databases in Forensic Investigations

Ana Carolina Campos Batista?, Victéria Paz Machado?, Jesse Pereira Machado
Vianal, Aline Costa Minervino?, Marcelo Pereira Mendes?, Ronaldo Carneiro da
Silva Junior?"

1 Universidade de Brasilia (UnB), Brasilia, DF, Brasil
2 Setor de Banco de Perfis Genéticos, Diretoria Técnico-Cientifica, Policia Federal, Brasilia, DF,

Brasil

* Corresponding author. E-mail: ronaldo.rcsj@pf.gov.br

Received 1 March 2023; Accepted 16 April 2024

Resumo. A descoberta dos marcadores genéticos revolucionou a pesquisa cientifica e
deu inicio as mais diversas aplicagées no uso do DNA para identificagdo genética. Nas
ciéncias forenses, por exemplo, o uso de marcadores possibilitou o aperfeicoamento
das metodologias empregadas na identificacdo genética humana, para fins civeis,
criminais e humanitarios. Em 1997 o Federal Bureau of Investigation (FBI) estabeleceu
0 CODIS Core Loci, um conjunto de marcadores genéticos a serem utilizados em
andlises de identificacdo humana. O sistema CODIS (Combined DNA Index System) é
utilizado para o gerenciamento de perfis genéticos e mais de 50 paises aderiram a
ferramenta, inclusive o Brasil, que em 2013 fundou a Rede Integrada de Bancos de
Perfis Genéticos (RIBPG). Esta rede tem o objetivo de proporcionar o intercambio de
perfis genéticos de interesse da Justica, obtidos em laboratérios de pericia oficial.

Palavras-Chave: STR; Genética forense; Banco de dados; Marcadores genéticos; DNA

forense.

Abstract. The discovery of genetic molecular markers has revolutionized the scientific

research and gave rise to the most diverse applications in the use of DNA for genetic
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identification. In forensic genetics, for instance, the use of markers has enabled the
improvement of methodologies used in human genetic identification, for civil, criminal
and humanitarian purposes. In 1997 the Federal Bureau of Investigation (FBI)
established the CODIS Core Loci, a set of genetic markers to be used in human
identification analyses. CODIS (Combined DNA Index System) is used to manage
genetic profiles and more than 50 countries have joined the tool, including Brazil, which
in 2013 founded the Integrated Network of DNA Databases (Rede Integrada de Perfis
Genéticos - RIBPG). This network's main objective is to provide the exchange of genetic
profiles of interest to Justice, obtained in official forensic laboratories.

Keywords: STR; Forensic genetics; Database; Genetic markers; Forensic DNA.

1. Introducéao

O objeto de estudo da genética sao as informacdes contidas no DNA dos seres
vivos. Tais informacdes sdo transmitidas ao longo de geracdes e podem, ou nao,
estar associadas a caracteristicas morfolégicas ou comportamentais. No século
XIX, Gregor Mendel foi pioneiro a dedicar-se ao estudo de caracteristicas
hereditarias?, contribuindo com a descoberta de principios que fundamentaram
a genética classica. Desde entdo, o desenvolvimento de estudos e técnicas de
Biologia Molecular permitiram a identificagéo estrutural e funcional do genoma
humano, abrangendo a caracterizacao de loci polimoérficos de um individuo até
a hiper variabilidade genética em uma populacdo, além de técnicas que
possibilitaram a identificacdo dessas variacbes que caracterizam as
especificidades genéticas de cada pessoa.

Para o estudo de polimorfismos a nivel gendmico, os marcadores
genéticos moleculares sdo relevantes por realizarem distincdo genotipica. O
primeiro sistema descoberto foi o Polimorfismo do Comprimento do Fragmento
de Restricdo (RFLP)2. Sua analise baseia-se em técnica de hibridizagéo e
permite a deteccao de fragmentos de DNA de diferentes tamanhos produzidos
por acao de endonucleases de restricdo, enzimas que reconhecem e cortam o
DNA em determinado local. Entretanto, limitacbes como a necessidade de
grande quantidade de DNA e o uso de sondas radioativas descontinuaram o uso
desse tipo de marcadors.

Ao contrario de outros tipos de marcadores que apresentaram diversas

limitacbes, os STRs, “Short Tandem Repeats”’, também conhecidos como
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microssatélites, demonstraram ter grande potencial. Entraram em uso devido a
possibilidade de individualizar pessoas pelos polimorfismos de sequéncias
repetitivas amplamente distribuidas em todos os genomas. Tais marcadores
consistem em regides repetitivas de sequéncias de 2 a 6 pares de bases
localizadas em loci gendmicos néo codificantes®. O nimero de repeticdes STRs
no genoma de cada individuo € altamente variavel, formando o perfil genético,
que é um padrado Unico resultante da heranca de genitores e variacao alélica.

Para tanto, o perfil genético é explorado como ferramenta auxiliar no
processo de investigacdo forense para fins de identificacédo criminal e civel, e de
pessoas desaparecidas. Esta mesma técnica € aplicada na analise de amostras
questionadas, como vestigios de crimes (por exemplo, crimes sexuais, contra a
vida e contra o patrimonio) e restos mortais ndo identificados. Nesses casos, a
partir da obtencéo por coleta e processamento de amostras bioldgicas, os perfis
genéticos que possuem qualidade suficiente para tal (nGmero minimo de
marcadores genéticos, por exemplo) sdo inseridos em bancos de dados e
realizam-se confrontos entre as amostras questionadas, e as amostras de
referéncias — explicadas adiante —, com intuito de investigar se ocorrem
coincidéncias (matches), que sdo analogias completas ou parciais entre os perfis
obtidos de tais amostras.

No Brasil, os laboratérios de genética forense que compdem a Rede
Integrada de Bancos de Perfis Genéticos (RIBPG), utilizam o software Combined
DNA Index System (CODIS) para o gerenciamento dos perfis genéticos. A Rede
potencializa a investigacdo criminal a nivel nacional, portanto, a integracdo dos
bancos de dados é um fator essencial para a realizacdo do trabalho investigativo,
assim como a manutencdo e o abastecimento desses bancos com perfis
genéticos.

Desse modo, o presente estudo tem como objetivo reunir informacoes
acerca do uso de STRs em analises forenses, com enfoque nos temas de
identificacdo por perfil genético, teste de paternidade, genética de populacdes,

entre outros assuntos correlacionados.

2. Materiais e métodos
Para a realizacdo deste artigo, a metodologia baseou-se em uma revisdo de

literatura relacionada com as publicaces sobre marcadores genéticos STRs. A
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coleta de dados e as informacfes a respeito do assunto especifico foram
colhidas em bases de dados como Pubmed, Google Académico e portal de
periédicos da CAPES, bem como por meio de documentos publicados pela
RIBPG.

Os descritores utilizados para busca dos artigos cientificos foram: STR,
genética forense, genética de populacbes, marcadores genéticos, testes de

paternidade e banco de dados.

3. Resultados
3.1. Histérico daidentificacdo genética
A identificacdo humana utilizando técnicas genéticas iniciou-se com base na
andlise de tipagem sanguinea (ABO e fator Rh)°>. Em meados da década de
1930, antes do surgimento da PCR (polimerase chain reaction) e do uso do
material genético na identificacdo humana, as metodologias empregadas foram
se tornando mais sofisticadas, e em 1950, comecou-se a aplicar a identificacéo
por isoenzimas®. Posteriormente outras técnicas ganharam espago, como
identificacéo por grupos soroldgicos (transferrina, haptoglobina)’ e sistema HLA
(Antigenos Leucocitarios Humano)8. Contudo, o uso de fato do material genético
ocorre quando Ray White descreveu o primeiro marcador polimérfico, em 19809,
e Alec Jeffreys e colaboradores desenvolveram a técnica DNA fingerprinting™©.
Na década de 1980, Alec Jeffreys e colaboradores da Universidade de
Leicester desenvolveram a importante técnica de impressdes de DNA (DNA
fingerprinting) de mdltiplos loci (multilocus) pressupondo que essa técnica
possibilitaria utilizar o DNA para identificacdo de individuos, além de permitir a
realizacdo de testes de paternidade. A resolucdo de um caso que envolvia um
processo de imigracdo no Reino Unido somente foi possivel a partir do uso da
técnica de DNA fingerprinting, o que evidenciou a relevancia dessa ferramenta?©.
DNA fingerprinting baseia-se na analise de Repeticdes em Tandem de
Numero Varidvel (VNTRs - variable number of tandem repeats), ou
minissatélites. Elas se caracterizam por apresentarem tamanho entre 10 e 100
pares de bases, possuirem sequéncias repetidas em tandem (lado a lado) e
localizarem-se em diferentes regides do genoma (multilocus), possibilitando a
distingédo entre dois ou mais individuos baseado em polimorfismo!!. No entanto,

devido a sua localizagdo telomérica no DNA, dificuldade de amplificacéo e
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complexidade de interpretacdo de resultados'?, tais marcadores foram
posteriormente substituidos pelos Short Tandem Repeats (STRs), que sdo uma
outra classe de sequéncias repetitivas, porém menores e localizadas em
determinadas regides do genoma, além de possuirem seus resultados mais
facilmente interpretados®s.

Como ferramenta de andlise de STRs, o0 uso da PCR demonstrou ser uma
ferramenta rapida e efetiva para tipagem dessas repeticdes®. A sua invencédo
revolucionou a Biologia Molecular'® e rendeu o Prémio Nobel em Quimica em
1993 ao bioquimico Kary B. Mullis'®. Embora seja uma técnica relativamente
simples, a PCR ¢é bastante efetiva, capaz de produzir de milhées a bilhdes de
copias de sequéncias especificas do DNA, que sdo os amplicons!’. Os
componentes da reagdo consistem em iniciadores (primers), DNA molde, DNA
polimerase termoestavel e nucleotideos (ANTPs). As trés etapas da reacdo sao
desnaturacao, anelamento e extensdo, as quais sao repetidamente realizadas
em um termociclador, equipamento laboratorial que realiza ciclos de mudancas
de temperatura, até que a quantidade de amplicons seja suficiente para detecgéo
em aparelhos de eletroforese de alta performance. Esse procedimento possui
diversos usos além da aplicacdo em andlises forenses'®, pois permite a analise
genética de amostras que possuem pequena quantidade de DNA viavel.

Ap6s a PCR, os amplicons dos diferentes STRs sdo submetidos a
separacdo de marcadores e de outros fragmentos de DNA. Antigamente,
utilizavam-se técnicas que envolviam o uso de materiais radioativos, como por
exemplo, o is6topo fésforo-32, o qual servia como sonda para a deteccédo dos
fragmentos de DNA'®20. Porém, com o desenvolvimento técnico-cientifico, as
formas de separacao foram sendo sucedidas por técnicas mais modernas como
a eletroforese capilar e plataformas automatizadas. A eletroforese capilar foi
introduzida em 1981 por Jorgenson e Lukacs?! e envolve a separacéo de analitos
através de migracao diferenciada desses por meio de fluxo eletroforético e
eletrosmotico a partir de campo elétrico gerado no capilar. As plataformas
automatizadas foram um avanco significativo que elevaram a celeridade e
proporcionaram a padronizacdo do processamento de amostras para analise de
produtos de PCR?2.

Durante as pesquisas genéticas, outros marcadores também foram

descobertos. Este é o caso dos polimorfismos de nucleotideo Unico (SNPs), os
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quais também foram conhecidos na década de 1980. Porém, a sensibilidade,
robustez e poder de discriminacdo dos STRs favoreceram a utilizacdo desses
como marcadores de preferéncia nas andlises forenses?. Os SNPs, atualmente,
ndo sao as ferramentas de escolha para a identificacdo genética, mas possuem
boa aplicabilidade em outras areas de interesse, como a genealogia genética e

a fenotipagem genética, além da area médica®*.

3.2. STRs adotados para identificagdo humana

Os marcadores genéticos mais amplamente utilizados para analises de
identificacdo humana foram definidos em 1997 pelo Federal Bureau of
Investigation (FBI), em seu Sistema Combinado de indices de DNA (Combined
DNA Index System - CODIS). Este conjunto de marcadores sdo chamados
CODIS Core Loci: CSF1PO, FGA, THO1, TPOX, VWA, D3S1358, D5S818,
D7S820, D8S1179, D13S317, D16S539, D18S51, D21S11. Em 2017, O FBI
expandiu os Core CODIS e incluiu os seguintes marcadores: D1S1656, D2S441,
D2S1338, D10S1248, D12S391, D19S433, D22S1045%5,

Outro marcador genético muito utilizado na identificacdo humana € o gene
codificante da amelogenina, proteina encontrada no esmalte dentario. O gene
da amelogenina esta presente tanto no cromossomo X (existente em homens e
em mulheres), quanto no cromossomo Y (existente apenas em homens). Apesar
de poucas diferencas quanto as sequéncias da amelogenina-X e da
amelogenina-Y, a andlise de genética forense permite diferencia-las, o que é
especialmente (til na identificacdo de amostras biolégicas masculinas e
femininas.

Além de permitir a identificagdo humana, uma importante caracteristica
dos STRs é ndo revelar informacdes fenotipicas de um individuo, com excegéo
do marcador genético sexual, 0 que esta de acordo com a legislacéo brasileira.
Este é um preceito bioético, que visa remover o viés discriminatorio e garantir a
privacidade genética. Apesar de existirem estudos que sugerem a associacao
de marcadores STRs com tracos fenotipicos complexos?6?’, estes foram
inconclusivos. Desta maneira, entende-se, atualmente, que os loci CODIS néao
revelam informacdes a respeito de caracteristicas fisicas e comportamentais dos

individuos?s.
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3.3. Genética de populagdes no Brasil

A genética forense, como area cientifica, requer que toda avaliacdo de dados
seja validada por célculos bioestatisticos?®. Tais célculos envolvem a anélise
individual de perfil genéticos de uma pessoa, sendo necessario conhecer as
frequéncias alélicas de cada marcador genético na populacédo da qual o individuo
faz parte. A bioestatistica, fornece resultados numéricos que podem
corresponder em ultima analise a probabilidade de vinculagdo de suspeitos aos
crimes, por meio de testes de hipéteses de acusacéo e defesaC.

Desse modo, estudos de genética de populagdes tém como finalidade
determinar estimativas para parametros bioestatisticos de um determinado
conjunto de individuos. Deve-se tomar em conta que o resultado de analises de
identificag8o por perfil genético tem maior acuracia quando utilizam-se fatores
de correcdo de acordo com o background genético da populacédo, cuja
frequéncia alélica resulta de questdes como miscigenac¢do, endogamia e
variabilidade genética. Faz-se, portanto, necessario estimar os coeficientes que
representam a configuracédo do pool alélico de uma determinada populacéo®?.

Alguns dos conceitos citados a seguir sdo usados para valoragcao
adequada da informac&o genética dos perfis obtidos em laboratério3?:

e Frequéncia alélica, que é a proporcao de um alelo em uma
determinada populacao;

e Poder de discriminacéo, referente a variabilidade de determinado
marcador genético, relacionando-se com a capacidade de
individualizagéo de uma pessoa dentro de uma populacao;

e Equilibrio de Hardy-Weinberg, que implica na transmissdo
aleatoria do pool alélico de uma populacgéo, assim os alelos podem
ser assumidos como independentes nos célculos bioestatisticos33.

E vélido destacar que a populagio brasileira é composta principalmente
por uma mistura étnica de povos indigenas, europeus e africanos. O processo
imigratério no Brasil foi heterogéneo, de modo que a contribuicdo das diversas
frequéncias alélicas dos povos imigrantes varia nas regides do pais. Em vista
disso, foram feitos diversos estudos de genética populacional que podem
embasar as analises bioestatisticas de identificacdo forense na populacdo
brasileira343536.37 Por exemplo, entre os marcadores X-STRs analisados, 0

DXS7133 teve maior capacidade de diferenciar individuos da mesma populacao,
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isto €, de maior especificidade na comparacéo entre as populacdes das cinco
regides do Brasil*®. Para marcadores Y-STRs, o de maior média de diferenciacéo
génica foi o DYS389I1°°. Em comunidades quilombolas foram identificados loci
fora do equilibrio de Hardy-Weinberg*®. Além disso, os marcadores CODIS,
exceto CSF1PO, D5S818 e TPOX, apresentaram alto grau de polimorfismo

genético*?,

3.4. O perfil genético e os bancos de dados
A obtencao laboratorial do perfil genético é realizada por uma série de etapas.
Inicialmente, faz-se a coleta de materiais biolégicos que contenham DNA, como
amostras de saliva, sangue, 0sso0s, suor, urina e liquido seminal. Tais amostras
podem ser coletadas por meio de instrumentos como swabs, 0s quais permitem
0 armazenamento e mantém a integridade do material até que esse seja
processado. Apds isso, em laboratoérios especializados, realiza-se a extracao do
DNA do compartimento nuclear e intracelular, para que ele fique livre no
sobrenadante e possa ter contato direto com enzimas e reagentes. Tal etapa é
feita usando kits proprios e protocolos para extracdo. A seguinte etapa é a
quantificacdo de DNA, realizada por meio de equipamentos chamados
quantificadores, os quais utilizam a tecnologia de PCR em Tempo Real (Real-
Time PCR). A principal aplicagdo da quantificagédo € determinar a quantidade de
DNA presente na amostra visando o ajuste das propor¢cdes dos reagentes para
a etapa de amplificacéo, o que é especialmente Gtil em amostras questionadas.
Kits mais modernos de quantificacdo permitem, ainda, estimar proporcoes de
DNA masculino versus DNA feminino em amostras de mistura (0 que é
especialmente til em casos de crimes sexuais), bem como avaliar o nivel de
degradacdo das amostras submetidas a analise. Todos esses pontos fazem da
quantificacdo uma etapa recomendada no planejamento do fluxo analitico de
amostras forenses. Esta etapa de quantificacdo € considerada facultativa em
casos de amostras de referéncia, visto que estas geralmente contém maior
quantidade de DNA e menor indice de degradacdo em relagdo as amostras
forenses questionadas.

Em seguida, realiza-se a amplificacdo das sequéncias dos marcadores,
através da técnica de PCR em termocicladores, como explicado anteriormente.

Apdés a amplificacdo, realiza-se a separacdo de amplicons, 0s quais sao
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separados entre si e do restante de DNA da amostra, por meio da ja mencionada
técnica de eletroforese capilar, gerando um resultado grafico chamado
eletroferograma. Por fim, realiza-se andlises estatisticas e interpretacdo dos
resultados. Assim, € gerado o perfil genético, um cédigo alfanumérico, que é
especifico e Unico para cada individuo, com excecao de gémeos univitelinos. Tal
codigo, cumprindo as exigéncias técnicas e legais estabelecidas em cada pais,
podera ser inserido no banco de dados de modo a ser comparado com outros.

No ambito de uma investigacdo policial, deve-se observar as boas
praticas da cadeia de custddia durante o manejo das amostras, desde o
momento da coleta até o ato de armazenamento e processamento. Tais medidas
tém como objetivo garantir a lisura, tanto do processo de andlise laboratorial,
quanto do processo judicial. Ademais, tais cuidados garantem, também, a
incolumidade da amostra e direitos humanos do individuo identificado
geneticamente??.

Uma ferramenta usada para verificacdo de identidade ou semelhanca
entre perfis genéticos € o CODIS, um programa computacional de
gerenciamento de perfis genéticos que até a data de 21 de marco de 2021 era
utilizado por 58 paises.*®. O objetivo da ferramenta é realizar confrontos entre
perfis genéticos obtidos de vestigios de cena de crime (ou coletados nos corpos
de vitimas) e de individuos cadastrados criminalmente para identificar se ha
ocorréncia de coincidéncias**. Por exemplo, quando o perfil genético de
referéncia de um suspeito é idéntico ao perfil genético obtido de uma amostra
coletada em um local de crime, a pericia forense pode relacionar o individuo ao
crime investigado. O software CODIS promove a comparacdo escolhida pelo
operador entre diferentes categorias de perfis*®. Esse programa foi projetado
com niveis de hierarquia de modo a garantir a seguranca dos dados, assim como
facilitar a investigacdo de crimes tanto a nivel local quanto nacional. Os niveis
locais, no Brasil, correspondem aos bancos de dados estaduais, distrital e
federal, os quais podem alimentar o banco de dados nacional, o Banco Nacional
de Perfis Genéticos (BNPG), que corresponde ao nivel mais elevado.

No Brasil, os laboratérios de genética forense que utilizam o CODIS para
gerenciamento dos perfis genéticos compdem a RIBPG. Ela foi criada em 2013
por meio de acdo conjunta entre a Secretaria Nacional de Seguranca Publica

(SENASP) e a Policia Federal (PF) com o objetivo de ser uma rede para
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compartilhamento de perfis genéticos obtidos em laboratérios oficiais de
Genética Forense?®.

Os marcadores requeridos e aceitos pela RIBPG podem variar de acordo
com as categorias de perfis genéticos. Para amostras de referéncia séo
requeridos, no minimo, os 13 marcadores originais CODIS core loci. Este tipo de
amostra costuma possuir maior integridade, de forma que ao ser processada,
tem chance de exibir todos os loci alvos. Também sdo aceitos os seguintes
marcadores: D2S1338, D19S433, Penta D, Penta E, D10S1248, D22S1045,
D1S1656, D12S391, D2S441 e SE33*’. Por outro lado, amostras questionadas
podem estar em maiores graus de degradacdo e por esse motivo, conforme o
Manual de Procedimentos Operacionais da RIBPG, os marcadores requeridos
podem variar de 8 a 13 dentre os chamados marcadores CODIS core loci, além
da amelogenina em alguns casos. Esse ultimo marcador revela o sexo do
individuo, sendo requerido para perfis de Restos Mortais Identificados ou Nao
Identificados, referéncias para busca por pessoas desaparecidas e pessoas de
identidade desconhecida, além de ser aceito para as demais categorias de perfis
genéticos.

A RIBPG conta com um Comité Gestor com a finalidade de promover a
coordenacao das a¢bes dos 6rgaos gerenciadores de banco de dados de perfis
genéticos e a integracao dos dados nos ambitos da Unido, dos Estados e do
Distrito Federal?®. As exigéncias estabelecidas por esse colegiado devem ser
cumpridas para viabilizar a inser¢cdo de perfis genéticos nos repositorios
correspondentes®. Essas medidas visam a garantia da qualidade dos perfis
genéticos contidos em todos os niveis de bancos de dados.

3.5. Aplicagfes dos STRs na érea forense

3.5.1. Identificac&do genética

O processo de identificacdo genética humana tem base na comparacéo entre
perfis genéticos. O mais comum é haver uma amostra de referéncia, cuja origem
€ conhecida, e uma amostra questionada, que pode ser proveniente de um resto
mortal ndo identificado, de uma pessoa de identidade desconhecida ou de
vestigios coletados em cena de crime ou no corpo de vitimas. Os perfis genéticos
obtidos de amostras de referéncia serdo confrontados com os perfis genéticos

obtidos de amostras questionadas®.
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De posse dos perfis genéticos que seréo confrontados, € feita uma analise
estatistica de teste de hipdteses que resultard na razdo de verossimilhanca
(Likelihood Rate, LR)*8. Esse célculo leva em conta parametros correspondentes
a populacdo da qual o perfil questionado possa ser pertencente. A razao de
verossimilhanca € a proporcdo entre a probabilidade de que a amostra
guestionada tenha origem do individuo de referéncia e a probabilidade de que a

amostra questionada tenha origem em qualquer outro individuo da populagéo.

3.5.2. Identificacdo Genética em investigacdes criminais
A categorizacdo das amostras biologicas tem notavel relevancia pois permite a
configuracéo de filtros para confrontos posteriores entre determinados tipos de
perfis genéticos. De acordo Manual de Procedimentos Operacionais® da
RIBPG, para fins de investigacdo criminal, as categorias, e entre parénteses
seus respectivos nomes no software CODIS, séo as seguintes:

Amostras questionadas:

e Vestigio (Forensic, Unknown): Amostras biologicas coletadas em
locais de crimes ou em vitimas, que possam estar relacionadas
com o autor do crime, conforme preceitua o Cédigo de Processo
Penal, contendo material genético de apenas um individuo.

e Vestigio parcial (Forensic Partial): Amostras biolégicas coletadas
em locais de crimes ou em vitimas, que possam estar relacionadas
com o autor do crime, conforme preceitua o Cédigo de Processo
Penal, das quais se obteve um perfil parcial.

e Vestigio com mistura (Forensic Mixture): Amostras biolégicas
coletadas em locais de crimes ou em vitimas, que possam estar
relacionadas com o autor do crime, conforme preceitua o Codigo
de Processo Penal, contendo material genético de mais de um
individuo.

e Resto mortal ndo identificado (Restos Mortais NI): amostra que

seja coletada de restos mortais de identidade indeterminada.

Amostras de referéncia:
e Condenado! (Convicted Offender): amostra obtida de individuo

condenado por crimes previstos no art. 9°-A da Lei n. 7.210/1984.
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Identificado criminalmente! (Suspect, Known): amostras coletadas
de acordo com a Lei n°® 12.037/2009, que disp8e da identificacao
criminal.

Deciséo judicial® (Legal): sdo aquelas em que a amostra nao se
engquadra nas categorias “condenado” tampouco na “identificado
criminal”’, mas séo coletadas por uma solicitacao judicial.

Restos mortais identificados (RMI): sao referentes a perfis
genéticos obtidos de cadaveres de identidade conhecida.

Equipe (Staff) e Exclusdo (Elimination, Known): amostras
bioldgicas dos envolvidos na coleta e processamento da amostra.
Esse grupo € usado para identificar possiveis contaminacdes em
amostras de outras categorias.

3.5.3. Identificacdo Genética para fins humanitarios

Tanto investigacdo de questbes humanitarias como a busca por pessoas

desaparecidas e a identificacdo de pessoas ou cadaveres sdo tarefas

desempenhadas pela policia. Logo, existem ainda outras categorias de amostras

que sdo aplicadas a RIBPG segundo seu Manual de Procedimentos

Operacionais®:

Pessoa nédo identificada (Unidentified Person): amostra que seja
coletada de pessoa viva de identidade indeterminada.

Resto mortal n&do identificado (Restos Mortais NI): amostra que
seja coletada de restos mortais de identidade indeterminada.
Referéncia direta de pessoa desaparecida (Missing Person):
amostras de referéncia direta do desaparecido obtidas através de
objetos pessoais como, por exemplo, escova de dentes, roupa
intima, dente de leite ou material de bidpsia, cedidos pelos
familiares.

Familiares de pessoas desaparecidas: para que seja criada uma
arvore genealogica, ou pedigree, que representa a familia da
pessoa desaparecida, assim pode-se estimar/calcular quais seriam
0s possiveis perfis genéticos que possam pertencer ao

desaparecido. Esse método de busca baseia-se no vinculo
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genético, explicado adiante, compartilhado por entes de uma
familia.
o Conjuge (Spouse);
o Filho biolégico (Biological Child);
o Irmao biologico (Biological Sibling);
o Pai biologico (Biological Father);
o Parente materno (Maternal Relative) e
o Parente paterno (Paternal Relative)
Os perfis genéticos obtidos das categorias acima, coletadas com fim
humanitario, sdo confrontados apenas entre essas categorias, ou seja, ndo ha
comparacao entre categorias de amostras coletadas para finalidades criminais e

amostras com finalidades humanitarias.

3.5.4. Vinculo Genético

A base da andlise de vinculos genéticos envolve a identificagdo indireta de um
individuo a partir da comparacao de seu perfil genético com os de seus supostos
parentes bioldgicos. Os vinculos genéticos podem ser utilizados em casos civeis.
Desse modo, sabendo que em um individuo os alelos STR do descendente sao
resultado da combinacdo dos alelos paternos e maternos, faz-se necessario a
construcdo de uma arvore genealdgica para, entdo, analisar os STRs de cada
familiar, averiguando a possivel ligacdo desses com o individuo.

Em investigac@es policiais, a vinculacdo genética € usada principalmente
para a identificacdo de pessoas desaparecidas. Nesse tipo de caso, sao
realizados confrontos periddicos entre amostras bioldgicas de familiares de
pessoas desaparecidas com o perfil genético tanto de restos mortais ndo
identificados quanto de pessoas vivas sem identificacdo*®. Diferentemente de
outros paises, no Brasil ndo se utiliza a vinculacdo genética para buscas de
criminosos (busca familiar), por for¢ca da Lei n° 7210/1984 (Lei de Execugéo
Penal)®°. Por exemplo, no caso de crimes sexuais ndo se pode inserir o material
genético do feto legalmente abortado em bancos de dados para confrontos
visando a busca do ofensor.

Como exemplos de investigacdes que foram auxiliadas pela vinculacdo
genética e tiveram alta repercussdo no Brasil, tem-se o Caso Pedrinho®! e o

Caso Gléria Trevi®2. No primeiro caso, investigou-se a subtracdo do menor

A.C.C. Batista et al.



118 Brazilian Journal of Forensic Sciences, Medical Law and Bioethics 12(2):105-124 (2024)

Pedrinho, um caso de furto de bebé na maternidade, em que a mulher suspeita
o criou como filho, e, apos testes de vinculacdo, averiguou-se que esta ndo era
sua genitora. No segundo caso, investigou-se a paternidade do bebé da cantora
Gldria Trevi que, durante seu carcere na Policia Federal, engravidou e afirmou
ter sido vitima de estupro. Para os testes de vinculagcdo genética, os quais
ocorreram sem o consentimento da cantora, foi usada a placenta recolhida apos
0 parto como evidéncia probatoéria. Com tais exemplos, percebe-se o valor da
identificagdo por vinculagdo genética e seu auxilio na elucidacdo de
investigacoes.

Por outro lado, a vinculacdo genética é amplamente utilizada em
investigacBes civeis, também relativas a area forense, em que ha o uso da
ciéncia dentro do sistema judiciario. Isso ocorre, na maioria dos casos, em testes
de paternidade em que se investiga os perfis de STR de filho, mae e suposto
pai. Contudo, existem diversas outras possibilidades de buscas legais por
vinculos genéticos familiares. De todo modo, para melhor valoragdo do célculo
para determinacdo de vinculagdo genética, € preferivel a coleta de amostras
genéticas de descendentes e ascendentes diretos, a fim comparativo dos STRs
obtidos. Em patrticular, existem situacdes de andlise com material somente de
filho e de suposto pai, além de casos em que 0 suposto pai € falecido ou ndo se
conhece seu paradeiro. Nestes ultimos casos, o exame de DNA é realizado com
amostras de parentes consanguineos com preferéncia de graus mais proximos,
0 que esta de acordo com a Lei n® 14.138, de 2021.

Ademais, para as investigacfes civeis, deve-se utilizar marcadores com
alto poder de discriminacéo de acordo com a populacao a qual os progenitores
pertencem. Aqueles marcadores com maior variabilidade genética sao os que
proporcionam resultados com maior confiabilidade. Visto que um alelo com alta
prevaléncia na populacdo geralmente ndo fornece informacdo de valor
estatistico para individualizagdo e identificagéo de pessoas.

Por fim, dentre os diferentes tipos de vinculo genético, é importante
ressaltar a diferengca entre o grau de qualidade de amostras em relagcdo ao
namero de marcadores exigidos. Em casos civeis, tanto as amostras de
referéncias quanto as amostras questionadas em exame de paternidade tém alta
qualidade ja que séo coletadas em situacao controlada. De modo contrario, em

situacdes de andlise de vinculo genético para identificacdo de restos mortais,
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muitas das vezes as amostras forenses encontram-se degradadas e com baixa
quantidade de DNA amplificavel. Isto justifica o fato de que, para a finalidade de
inclusdo nos bancos da RIBPG para fins de busca de pessoas desaparecidas,

exigem-se menos marcadores*®.

4. Consideracdes finais

Desde o inicio da implementacéo do DNA na identificagdo humana muitos tipos
de marcadores genéticos foram utilizados em analises forenses. Porém, entre
eles, marcadores do tipo STR foram 0s que apresentaram maior propor¢cao entre
as vantagens e desvantagens, uma vez que apresentam sensibilidade,
especificidade, robustez e custo razoavel de andlise.

A anadlise de marcadores do tipo STR por meio de sistemas multiplex
(sistemas que permitem a amplificacdo simultanea de mudltiplos loci em uma
Unica reacdo de PCR) associada a eletroforese capilar, impulsionou a area de
genética forense permitindo a producao de perfis genéticos de maneira facilitada
e padronizada. Os perfis genéticos, por sua vez, podem ser facilmente expressos
como uma sequéncia alfanumérica facilmente armazenavel de forma eletrénica.
Isto traz uma outra vantagem associada ao uso dos marcadores do tipo STR na
genética forense que € a possibilidade de uso do produto de sua analise (o perfil
genético) em bancos de dados. Dai surge o conceito de banco de perfis
genéticos, que sado sistemas informaticos com capacidade de armazenamento e
comparacdo massiva de perfis genéticos provenientes tanto de amostras
questionadas (cuja identidade é desconhecida) quanto amostras de referéncia
(de identidade conhecida). Estes bancos de dados tém se mostrado ferramentas
extremamente Uteis na investigacao policial, seja na elucidacao de crimes ou na
busca de pessoas desaparecidas.

E importante destacar que os bancos de perfis genéticos vinculados a
RIBPG séao uma ferramenta em ascensao, pois tém contribuido cada vez mais
para a solucéo de investigacdes policiais. Segundo o XIX Relatério Semestral da
RIBPG, até o dia 28 de novembro de 2023, a RIBPG apresentou ao poder publico
7.588 coincidéncias confirmadas, sendo 5.734 entre vestigios e 1.856 entre
vestigio e individuo cadastrado criminalmente, e auxiliou 5.607 investigacdes®3.

Isso reafirma a importancia do fomento tanto ao uso de informacdes genéticas,
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quanto de bancos de dados de perfis genéticos como ferramentas dentro da
pericia.

Dessa forma, nesta revisao foram relacionadas diversas aplicagdes dos
STRs na area forense, as quais compartilham o objetivo comum de identificacédo
genética. Dito isso, observa-se 0 uso desses marcadores para fins humanitarios,
como a busca por pessoas desaparecidas e a identificacdo de pessoas ou
cadaveres; investigacdes criminais, em que sao confrontados perfis genéticos
de amostras questionadas com amostras de referéncias para investigar se
existem coincidéncias entre tais amostras; e, finalmente, vinculos genéticos,
cujas andlises podem ser usadas tanto em casos policiais quanto em casos
civeis. Em suma, os STRs demonstraram ter grande potencial como marcadores

genéticos para fins forenses.
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