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Resumo

A determinagdo do intervalo -morte (IPM) ¢ fundamental em investiga¢cdes criminais, sendo atualmente realizada com base em
fendmenos cadavéricos ou na sucessdo de insetos. Contudo, a estimativa precisa desse intervalo ainda representa um desafio para os
peritos criminais, exigindo métodos mais acurados. Os microrganismos constituem um tipo interessante de evidéncia fisica, em virtude
de sua ampla diversidade e presenga em ambientes diversos. O corpo humano abriga trilhdes de células microbianas que compdem o
microbioma, o qual interage com as células do hospedeiro ao longo da vida. Apds a morte do organismo, ¢ com o inicio do processo de
decomposi¢do, ocorre uma série de alteragdes fisiologicas e bioquimicas que caracterizam os diferentes estagios da decomposi¢do. O
corpo fornece uma fonte abundante de nutrientes para os microrganismos residentes e para aqueles presentes no ambiente,
promovendo, ao longo do tempo, mudangas sucessivas nas comunidades microbianas. A sucessdo microbiana em diferentes regides do
corpo humano tem demonstrado potencial significativo como ferramenta forense para a estimativa do tempo da morte. Este estudo
oferece uma visdo geral das diferentes fontes de microrganismos presentes no corpo humano e analisa os estagios da decomposigao em
relagdo a sucessdo das comunidades microbianas através de uma analise integrativa das publicagdes que abordam o tema nos ltimos
15 anos (2010 — 2025), com o objetivo de evidenciar a aplicabilidade da microbiologia na determinagdo do tempo da morte em
contextos forenses. Constatou-se que ¢ possivel utilizar os microrganismos de forma acessoria na estimativa do IPM, contudo, os
estudos ainda sdo insuficientes.

Palavras-Chave: microbiologia forense; microbioma; mudangas post mortem.

Abstract

The determination of the postmortem interval (PMI) is a critical component of criminal investigations and is traditionally based on
cadaveric phenomena or insect succession. Nevertheless, accurately estimating the PMI continues to pose significant challenges for
forensic practitioners, necessitating the development of more precise methodologies. Microorganisms represent an ideal form of
physical evidence due to their extensive diversity and ubiquitous presence across various environments. The human body hosts
trillions of microbial cells that constitute the microbiome, which interacts continuously with host cells throughout life. Following
death and the initiation of decomposition, a series of physiological and biochemical changes occur, delineating distinct stages of
decomposition. The cadaver serves as a rich nutrient source for both resident and environmental microorganisms, facilitating
successive alterations in microbial communities over time. Microbial succession across different anatomical regions has
demonstrated considerable potential as a forensic tool for estimating the time since death. This study presents a comprehensive
overview of the diverse sources of microorganisms within the human body and explores the stages of decomposition in relation to
microbial community succession through an integrative analysis of literature published over the past fifteen years (2010-2025). The
objective is to underscore the applicability of microbiological approaches in PMI estimation within forensic contexts. The findings
suggest that microorganisms may serve as supplementary indicators in PMI determination; however, current research remains
insufficient to fully validate their forensic utility.

Keywords: forensic microbiology; microbiome; post mortem changes.
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1. INTRODUCAO

A microbiologia forense se dedica a andlise de
evidéncias associadas a bioterrorismo, biocrimes e
liberagdes acidentais de microrganismos ou toxinas,
utilizando métodos forenses tradicionais e técnicas
avancadas de caracterizagdo de amostras biologicas [1],
[2], [3]. A utilizagdo de microrganismos nas ciéncias
forenses ganhou destaque apds o ataque com antraz
(Bacillus anthracis) em 2001 nos Estados Unidos [1], [4]
e, desde entdo, expandiu suas aplicagdes, incluindo o
estudo do microbioma humano para identificagdo,
geolocalizacdo e determinagdo do intervalo post mortem
(IPM) [3].

A estimativa do IPM, que se refere ao tempo
decorrido entre a morte e a descoberta do corpo, é crucial
em investigacdes criminais, ajudando na validacdo de
alibis, identificacdo de suspeitos e reconstrugdo dos
eventos em torno da morte [3]. O IPM pode ser estimado
por diversos métodos, desde registros das ultimas
comunicagdes da vitima até evidéncias bioldgicas do
corpo ¢ do ambiente. No entanto, esses métodos tém
limitagdes quanto a precisdo e aplicabilidade, variando
conforme as condi¢des do caso, o que impde desafios a
estimativa precisa do tempo da morte [5], [6].

Nas primeiras 72 horas apds a morte, o tempo pode
ser estimado por fendmenos cadavéricos consecutivos
como algor, embora fatores
ambientais possam causar erros significativos [7], [8]. A

livor e rigor mortis,

entomologia forense ¢ util para periodos mais longos, de
dias a semanas, com base na colonizagdo e sucessdao de
insetos, mas esses nem sempre conseguem alcangar o
local do corpo [5]. Como cada abordagem ¢ mais eficaz
em intervalos de tempo especificos e sdo suscetiveis a
incertezas, novas técnicas complementares para estimar o
tempo de morte beneficiariam o campo forense [6].

Microrganismos sdo evidéncias fisicas ideais por
serem altamente diversos,
amostras limitadas e presentes em quase qualquer
ambiente, permitindo analises mesmo com pouco material
coletado [4]. O DNA bacteriano € mais resistente ao
ambiente do que o humano, podendo permanecer intacto
em cenas de crime mesmo na auséncia de outras

abundantes mesmo em

evidéncias [9]. Ainda, sua resposta rapida e previsivel a
mudancas ambientais permite estabelecer uma linha do
tempo Util em investigagdes criminais € na estimativa do
IPM [10].

O microbioma ¢ tnico para cada individuo e interage
com o hospedeiro ao longo da vida. No entanto, apds a

morte, a decomposi¢do provoca mudangas estruturais e
bioquimicas que favorecem sucessdes microbianas
adaptadas as novas condigdes, especialmente pela falta da
resposta imunoloégica, o que permite a colonizagdo de
orglos antes considerados estéreis, como cérebro e
coracdo [I11]. Embora os microbiomas sejam
relativamente estaveis em vida, hd poucas informacdes
sobre sua sucessdo apos a morte. Estudos demonstram
que as comunidades microbianas nativas ja presentes no
corpo o colonizam ap6s a morte, compondo o microbioma
post que inclui o tanatomicrobioma,
caracterizado por microrganismos em Orgdos internos e
cavidades, e comunidades epinecréticas, presentes em
superficies externas, como tecidos superficiais ou em
cavidades, como a abdominal [12].

mortem,

Criado em 2007, o Projeto Microbioma Humano ¢ um
consércio global que visa caracterizar e sequenciar
comunidades microbianas representativas presentes em
diferentes regides do corpo, descartando o pensamento
prévio de que os Orglos internos eram estéreis [13].
Assim como esse projeto, a caracterizacdo do microbioma
post mortem pode contribuir para o desenvolvimento de
métodos que auxiliem na estimativa do IPM em casos
criminais. No entanto, mesmo sendo uma 4rea
promissora, ainda pouco se conhece sobre as mudangas
microbioldgicas apds a morte [12], [14], de forma que a
questdo levantada ¢é se a presenga microbiana, sua
abundancia e colonizagdo, poderiam ser utilizadas como
ferramentas para estimar o [PM.

Para que a microbiologia seja utilizada como
ferramenta forense, ¢, primeiramente, necessaria uma
validacdo cientifica e uma padronizacdo de métodos
utilizados, garantindo sua aceitagdo em investigagdes
criminais e nos tribunais [2], [15]. Embora pesquisas
tenham avangado na area, ainda sdo insuficientes para
estabelecer uma padronizagdo e sistematizacdo para a
utilizagdo da microbiologia na pratica forense.

O presente trabalho teve como objetivo sistematizar
estudos sobre as aplicagdes da microbiologia no contexto
forense a fim de evidenciar sua possivel utilizagdo em
casos de investigacdes criminais com é&nfase na
determinagdo do intervalo post mortem na medicina legal,
buscando verificar a existéncia de uma sequéncia
ecoldgica, temporalmente previsivel, de microrganismos
presentes no processo de decomposicao; estabelecer uma
relacdo entre as mudangas bioquimicas que ocorrem no
corpo ap6s a morte com as caracteristicas do ambiente
cadavérico e consequentes mudangas no microbioma e
demonstrar um padrdo sucessional de microrganismos
para calcular o IPM, levantando as bases para a utilizagao
destes organismos como bioindicadores forenses.
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2. METODOLOGIA

Foi utilizado o método qualitativo de revisdo
integrativa de literatura para responder a pergunta
norteadora: “a presenca de
colonizagdo e sucessdo em corpos em decomposi¢do
podem ser usadas para estimar o IPM?” A pesquisa se
deu por meio de artigos internacionais, dos quais foram
selecionados aqueles que se enquadram de maneira
adequada ao tema de pesquisa proposto.

microrganismos, Sua

Os artigos analisados foram obtidos principalmente
nos seguintes bancos de dados: Scientific Electronic
Library Online (SciELO), Science Direct, Pubmed e
Google Académico. Os seguintes descritores, em inglés,
foram utilizados: “forensic microbiology”, “criminal
investigation”, “post
“thanatomicrobiome”, “epinecrotic community”, “post
mortem time interval”, dentre outros. Além disso, foram

mortem microbiome”,

utilizados operadores booleanos dos descritores para
coleta de dados.

Como critério de inclusdo foi dado um maior enfoque
para pesquisas mais recentes, publicados entre 2010 e
2025, porém sem descartar pesquisas que foram utilizadas
como base para a consolidacdo da microbiologia forense.
Priorizou-se os artigos publicados em inglés e dentre
estes, artigos de pesquisa originais que investigam a
composi¢do microbiana em corpos em decomposicdo, que
envolviam algum tipo de experimentagao, tanto em restos
mortais humanos quanto em modelos animais e que
buscavam realizd-la em condi¢des o mais padronizadas
possivel, contudo, também foram incluidas algumas
revisdes bibliograficas acerca do tema; e como exclusdo,
os artigos duplicados, incompletos ou que tratavam de
microbiologia forense, porém sem especificar a aplicagdo
para o calculo do IPM foram desclassificados na escolha,
bem como aqueles envolvendo individuos falecidos em
condigdes especificas que fogem de um contexto geral,
como afogamentos.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO
3.1. O Microbioma Humano

O termo microbiota ¢ geralmente definido como o
conjunto de espécies de microrganismos (bactérias,
arqueias, eucariotos) vivos presentes em um ambiente
[16], se referindo & taxonomia. E estabelecida por meio de
métodos moleculares que utilizam a analise de genes de
rRNA 16S (para procariotos) e rRNA 18S (para
eucariotos), ou outros genes marcadores taxondmicos e

regides gendmicas. J4 o termo microbioma, ndo inclui
somente a comunidade de microrganismos, mas também o
seu metabolismo, envolvendo 4cidos nucleicos, proteinas,
lipideos,  polissacarideos, metabolitos, = moléculas
produzidas pelo hospedeiro e as condigdes ambientais
circundantes. Existem defini¢des que limitam microbioma
somente a colecdo de genes e genomas dos membros de
uma microbiota, no entanto esta seria a definicdo de
metagenoma [16], que inclui a andlise de sequenciamento
de DNAs obtidos de um ambiente [17]. Assim sendo, o
termo adotado para descrever as comunidades
microbianas associadas ao ser humano sera condizente
com cada contexto dos artigos revisados, sendo
microbiota adotada quando referir-se a composigdo
taxonomica de comunidades microbianas (espécies
presentes) e microbioma quando envolver contextos
dinamicos, fungdes dos

relacionando-se com as

microrganismos.

A maioria dos microrganismos ndo sdo cultivaveis por

técnicas wusuais, assim, as técnicas moleculares
independentes de cultivo, como a utilizacdo do perfil de
sequenciamento por genes 16S, forneceram novos
conhecimentos acerca da diversidade microbiana em
ambientes variados, incluindo o microbioma humano

[18].

Microrganismos sdo encontrados por quase todo o
corpo, especialmente em superficies externas e internas,
incluindo o trato gastrointestinal, a pele, a saliva, a
mucosa oral e a conjuntiva [13], [19]. Mas nenhum taxon
¢ onipresente em todos os individuos e se distribui de
maneira homogénea em todos os locais do corpo. Cada
regido corporal, que pode ser interpretada como um
micro-habitat, é caracterizada por um ou alguns taxons
caracteristicos que compdem a pluralidade da comunidade
[13]. Essas regides sdo dominadas por taxons que as
definem [20].

E estimado que os microrganismos que habitam no
interior e nas superficies corpdreas dos humanos superam
em cerca de dez vezes o numero de células somaéticas e
germinativas humanas somadas [21], [22]. A microbiota
humana consiste em 10 a 100 trilhdes de células
microbianas simbiontes habitando cada pessoa [23].
Sendo que a maioria das bactérias reside no célon, com
estimativas de cerca de 10'* bactérias, seguido da pele,
que se estima abrigar aproximadamente 10'? bactérias
[24].

As localizagdes das bactérias que residem o corpo
humano sdo especificas a certas areas e 6rgdos, que sao
dominados por taxons caracteristicos, como uma
assinatura local, tais quais pele, mucosa oral, cavidades
nasais, vagina e trato respiratorio e gastrointestinal [11],
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[19], [22] (Tabela 1). Os taxons dominantes no intestino
sdio Firmicutes e Bacteroidetes, sendo este um
microbioma de baixa diversidade em niveis filogenéticos
mais altos, porém muito diverso em niveis de espécies e
linhagens; na vagina, os taxons dominantes sdo
Lactobacillus e Prevotella; na pele os grupos dominantes
sdo Actinobacteria, Proteobacteria, Firmicutes, sendo os
géneros mais presentes: Propionibacterium,
Staphylococcus,  Streptococcus,  Lactobacillus e

Corynebacterium; e a cavidade oral ¢ dominada por
Streptococcus, Prevotella, Haemophilus, Veillonella,
Gamella, Rothia, Fusobacterium e Neisseria [20], [25]. A
maioria dos oOrgdos internos vitais sdo considerados
estéreis, exceto em condic¢des de infecgdes [11].

Tabela 1. Lista de bactérias comensais e onde habitam no corpo.

(')rgﬁos que habitam

Grupos bacterianos

Cavidade oral

Firmicutes, Bacteroidetes, Proteobacteria, Actinobacteria, Spirochaetes, e
Fusobacteria, Streptococci, Lactobacillus, Haemophilus, Actinomyces,
Prevotella, Gemella, Veillonella, Granulicatella, Fusobacterium, Gemella,
Abiotrophia, Granulicatella, Rothia, Neisseria, Candida, Cladosporium,
Aureobasidium, Saccharomyces, Aspergillus, Fusarium, Cryptococcus.

Vias respiratérias (superiores)

Corynebacteriaceae Staphylococcaceae, Peptoniphilaceae,
Carnobacteriacea, Staphylococcus, Corynebacterium, Alloiococcus,
Haemophilus, Streptococcus, Granulicatella, Moraxella, Mycoplasma,
Prevotella, Neisseria.

Esofago

Streptococcus, Veillonella, Prevotella.

Estomago

Proteobacteria e Firmicutes, Helicobacter pylori.

Intestino delgado

Firmicutes, Proteobacteria e Actinobacteria, Bacteroides, Clostridia,
Streptococci, Lactobacilli, Enterococci, Proteobacteria, E.coli Prevotella,
Lactococcus, Stenotrophomonas, Bacillus, Solibacillus, Pseudomonas,
Arthrobacter, Lysinibacillus.

Intestino grosso

Bacteroidetes, Firmicutes, Actinobacteria, Verrucomicrobia, Fusobacteria e
Proteobacteria , Bacteroides, Clostridia, Prevotella sp., Eubacteria,
Ruminococci, Strepcocci, Bifidobacteria, Enterococci, Lactobacilli,

Fusobacteria, Coprobacillus, Escherichia, Shigella, Ascomycota e
Basidiomycota.

Trato reprodutivo feminino

Lactobacillus, Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Proteobacteria,
Streptococcus, Prevotella, Clostridium, Gardnerella vaginalis, Ureaplasma
urealyticum e, mais raramente, espécies de Listeria ou Mobiluncus

Trato reprodutivo masculino

Lactobacillus, Prevotella,

Pele

Corynebacterium, Micrococcus, Propionibacterium, Pseudomonas, Rothia,
Staphylococcus, Streptococcus, Peptostreptococcus, Enterococcus,
Acinetobacter, Malassezia, Aspergillus, Cryptococcus, Rhodotorula.

Olho e conjuntiva

Staphylococcus, Propionibacterium, Pseudomonas, Corynebacterium,
Neisseria, Moraxella.
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Orelha e canal auditivo

Corynebacterium, Staphylococcus, Propionibacterium, Proteobacteria,
Actinobacteria, Firmicutes.

Fonte: [11], [19], [22].

A composi¢do do microbioma humano ¢ determinada
principalmente pelo habitat corporal, dentro dos quais a
variabilidade interpessoal ¢ elevada. Cada regido do corpo
¢ um nicho altamente especializado caracterizado por seu
proprio consorcio microbiano, isto €, um conjunto de
microrganismos associados em que cada espécie realiza
uma fungdo bioldgica, que ¢ complementar, na qual cada
organismo se beneficia dos demais [26], pela dindmica da
comunidade e pela interacdo com o tecido do hospedeiro
[25].

Com o Projeto Microbioma Humano observou-se que
a variagdo interpessoal da composicdo do microbioma ¢
significativamente maior que a variacdo intrapessoal,
mesmo que os habitats intrapessoais difiram entre si,
como foi determinado por meio do sequenciamento do
gene de rRNA 16S [27]. A singularidade da comunidade
microbiana de cada individuo parece ser estavel ao longo
do tempo [27], e a variagdo intrapessoal, mesmo com o
decorrer do tempo, ¢ menor do que a variag@o interpessoal
[18], [28].

Microrganismos dentro e entre habitats corporais
exibem relacdes com fatores fisicos como presenca de
umidade, pH, fatores imunoldgicos do
hospedeiro e interagdes entre microrganismos como
mutualismo e competi¢ao [27].

oxigénio,

O desenvolvimento do microbioma humano é um
processo dinamico, no qual cada fase da vida humana
apresenta diferengas notaveis em termos de diversidade e
variagdo dos microrganismos. A variagdo entre locais do
corpo em adultos é estavel ao longo do tempo, mas
habitats corporais convergem
microbioma individual por meio de diferentes trajetorias
[19], [20], podendo influenciar na sua composi¢do.
Recém-nascidos provenientes de parto normal, por
exemplo, sdo prontamente colonizados por comunidades
bacterianas do trato vaginal da mae, resultando em uma

diferentes em um

assinatura bacteriana cutanea dominada por Lactobacillus,
enquanto aqueles nascidos de cesareas sdo colonizados

por bactérias da pele da mde, tendo uma assinatura
cutdnea que inclui Staphylococcus, Corynebacterium e
Propionibacterium [19], [29]. A colonizagdo do
microbioma intestinal em humanos se inicia no
nascimento, com uma rapida expansdo da diversidade
bacteriana, ¢ é caracterizada por uma mudanga sucessiva
na sua composi¢gdo que eventualmente se torna
relativamente estavel durante a vida adulta [13].

Muitas diferengas na estrutura do microbioma de
individuos diferentes tém sido atribuidas a variagdes
geograficas e raciais, relacionadas a diferencas genéticas
do hospedeiro. Da mesma forma, caracteristicas culturais
e comportamentais tais como dieta, higiene e exposi¢do a
diferentes fatores ambientais também tém sido associadas
a estas diferengas interpessoais [19], [30]. Apesar das
diferencas de microbioma entre individuos diferentes, ¢é
proposto que ha uma parte central do microbioma que ¢
encontrada em todos os individuos, composto por taxons
comumente encontrados em areas do corpo especificas
em todas as populagdes, variando apenas em proporgdo,
independentemente de variagdes
geograficas [31]. Um microbioma central ¢ tipicamente
definido como o conjunto de membros partilhados entre
consorcios microbianos de habitats semelhantes [30].

étnicas raciais €

O microbioma central relaciona-se com a estabilidade
temporal do microbioma. A estabilidade temporal pode
ser interpretada por meio daqueles organismos que estdo
presentes em todas as fases de desenvolvimento do
hospedeiro, estando necessariamente ligados com o tempo
[30]. A dimensdo do microbioma central temporal a nivel
de espécie estd correlacionada com a variabilidade:
comunidades orais possuem o maior microbioma central
(isto €, possuem mais filotipos compartilhados entre
individuos diferentes), ¢ sdo as comunidades mais
estdveis no tempo; as comunidades intestinais tem o
segundo maior microbioma central, ¢ s30 menos estaveis
que as comunidades orais, porém mais estaveis que as
comunidades da pele; e o menor microbioma central ¢é
encontrado na pele, sendo as comunidades menos estaveis
ao longo do tempo [20], [32] (Figura 1).
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Figura 1. Microbioma e estabilidade temporal. Fonte: a autora, utilizando o programa BioRender.

Os conjuntos bacterianos especificos de cada local do
corpo continuamente interagem com as células do
hospedeiro, podendo variar suas composigdes com a
varia¢do de fatores ambientais, saide do individuo, dieta e
uso de medicamentos e drogas. Apesar disso, em
individuos vivos, a estabilidade do microbioma tende a
ser mantida. A estabilidade da comunidade persiste,
independentemente do tempo entre uma amostragem e
outra, apesar da constante exposi¢cdo das comunidades
bacterianas a fatores extrinsecos [33].

3.2. Tafonomia Humana

O termo tafonomia, atualmente, é entendido como o
estudo de todos os fendmenos que ocorrem com os
organismos bioldgicos a partir da hora da morte até o
momento da sua descoberta [34]. Logo, a tafonomia
forense ¢ o estudo de todas as fases pelas quais passa um
ser humano ap6s a sua morte, no interesse médico-legal
ou forense, envolvendo o estudo dos processos post
mortem que afetam a preservagdo e recuperacdo de restos
mortais [7], [34].

O conceito tradicional de morte ¢ tido como a
cessagdo dos fendmenos vitais, por meio da parada das
fungdes cerebral, respiratoria e circulatoria. Contudo, as
atividades vitais destes sistemas ndo se encerram todas ao
mesmo momento, por isso a dificuldade em determinar
precisamente o exato momento em que uma morte
ocorreu. A morte ndo ¢ um evento Unico, mas sim um
processo gradativo, em que ¢ dificil determinar quando se
inicia e quando se encerra. Nao existe um sinal de certeza

da morte até que surjam os fendmenos transformativos no
cadaver [7], [35].

Apds a morte, observam-se fendmenos representados
por mudancas fisicas, quimicas e estruturais, sendo
classificados em fendmenos abioticos e transformativos.
Os fendmenos abidticos (avitais ou vitais negativos) se
dividem em imediatos, que ocorrem por conta da cessacdo
das fungdes vitais, e consecutivos, devidos a instalagdo
cadavéricos, fisicos ou
estruturais [7]. Os
incluem: perda da consciéncia e sensibilidade, abolicao de
motilidade e tonus muscular, cessacdo da circulagdo, da
respiracdo e da atividade cerebral. E os fendomenos
abidticos consecutivos incluem: desidrata¢do cadavérica,
esfriamento cadavérico (algor mortis), aparecimento de
manchas de hipdstase (livor mortis), rigidez cadavérica

(rigor mortis) e espasmo cadavérico [7], [35].

dos fenomenos quimicos,

fendOmenos abidticos imediatos

Também ocorrem os chamados fendmenos
transformativos que podem ser: destrutivos (autolise,
putrefacdo e maceragdo) e conservadores (mumificagdo,
saponificacdo, calcificacdo, corificagdo, congelacdo e
fossilizagdo) [7].

Os microrganismos desempenham um  papel
fundamental na decomposi¢do de restos humanos.
Enquanto existem mudancgas reconheciveis que ocorrem
ap6s a morte, ha também variaveis que influenciam o
avango ou retardo deste processo, sendo que a taxa com
que as mudangas ocorrem durante a decomposicao sera
fortemente governada pelas condigdes ambientais como
temperatura [36].
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O corpo humano ¢ um complexo conjunto de
substancias organicas formado por aproximadamente 64%
agua, 20% proteinas, 10% lipideos, 1% carboidratos e 5%
A decomposigdo de tecidos moles ¢
caracterizada pela quebra progressiva de macromoléculas
como proteinas, carboidratos e lipideos [35], [36] em
moléculas mais simples, até que atinjam os elementos
essenciais que os formam como carbono (C), hidrogénio
(H), oxigénio (O), nitrogénio (N), fosforo (P) e enxofre
(S) [37]. Os compostos liberados durante a decomposicio
caracterizam o desenvolvimento de diferentes fases deste
processo [35], [37].

minerais.

7

O decaimento cadavérico ¢ dominado por dois
processos destrutivos: a autdlise e a putrefagdo. Enquanto
a autolise ocorre independentemente de qualquer acgdo
bacteriana, resultando apenas da agdo de enzimas
endogenas, a putrefagdo ¢ um processo
extremamente dependente da atividade de bactérias e
outros processos podem
acontecer concomitantemente [35], [36].

tecidual

microrganismos, os dois

A autolise ¢ o processo de destruicdo celular, causado
pela acdo das proprias enzimas celulares, em que sdo
observados sériec de fenomenos fermentativos
anaerdbicos. E um processo que ndo é aparente a um nivel
macroscopico, sendo documentado apenas
histologicamente [7], [35], [36].

uma

O gatilho para esse processo iniciar é a andxia celular,
a falta de suprimento de oxigénio apds a morte combinada
com a diminui¢do do pH citoplasmatico, pela produgdo de
acido carbonico, resulta na perda de integridade da
membrana celular, a qual resulta na liberacdo de
lisossomos, organelas membranosas que contém enzimas
hidroliticas. Com a liberagdo do conteudo intracelular,
enzimas, como lipases, proteases e amilases, digerem as
células de dentro para fora, eventualmente causando a sua
ruptura e liberando fluidos nutritivos de dentro da célula,
essas enzimas tém a capacidade de quebrar quase todas as
macromoléculas do corpo, incluindo proteinas, lipideos,
carboidratos e acidos nucleicos [35], [38]. O processo de
autdlise ¢ mais acelerado em orgdos com alto teor de
fluidos e enzimas, como o figado e o cérebro [39].

Apesar da autdlise ser um processo que opera
independentemente da acdo de bactérias, a destruigdo
parcial das estruturas celulares causadas por este processo
facilita a fase seguinte, que ¢ a de putrefagdo, causada por
bactérias. Apos varias células terem se rompido, fluidos
ricos em nutrientes se tornam disponiveis para a utilizagdo
por bactérias e o processo de putrefagio se inicia [38].

I3

A putrefacdo ¢ um processo sequencial ao estagio
final da autolise, no entanto, os dois processos podem
ocorrer simultaneamente em diferentes regides do corpo;

ela consiste na decomposi¢do fermentativa da matéria
organica por acdo de microrganismos,
predominantemente  bactérias  anaerdbicas, e  0s
fendmenos dai decorrentes, implicando a desintegracao de
compostos organicos dos tecidos para formar gases,
liquidos e sais, sendo um processo tanto transformativo
quanto destrutivo [7], [35].

7

O intestino ¢, geralmente, o ponto de partida da
putrefagdo (exceto em recém-nascidos). Os primeiros
sinais da putrefagdo sdo observados no abdome, como
uma coloragdo verde-arroxeada, chamada de mancha
verde abdominal; outros indicadores da putrefagdo
incluem o inchago por acimulo de gases e liberagdo de
odores, os quais serfo descritos em mais detalhes na
sequéncia [7], [35]. Ao contrario da autélise, a putrefacdo
¢ perceptivel no exame externo do corpo desde o seu
inicio por diferentes aspectos, como mudancas de cor e
odores peculiares, além de outras mudancas [37].

Apesar do trato gastrointestinal humano ser composto
de um conjunto complexo de microrganismos, apenas
uma pequena parte das bactérias presentes nos primeiros
dias da morte estdo envolvidas no processo de putrefagdo,
como Clostridium spp., Streptococci e Enterobacteria
[36].

Apds a morte, com a parada das respostas imunes do
corpo (que podem permanecer ativas por até 48 horas
ap6s a morte), os microrganismos naturalmente presentes
no corpo inicialmente invadem tecidos locais e ganham
acesso para o resto do corpo através do sistema vascular e
linfatico. Como o potencial redox dos tecidos cai
rapidamente apds a morte, o crescimento de aerdbios
obrigatorios ¢ reduzido. Bactérias anaerobicas tornam-se
mais prevalentes. A falta de oxigénio cria condi¢des
Otimas para o desenvolvimento de bactérias anaerobias
nas vias gastrointestinais e respiratorias, tais como
Bacteroides ¢ Clostridium [37]. As enzimas bacterianas
originarias do trato gastrointestinal sdo responsaveis pela
decomposicdo generalizada dos tecidos do corpo, que se
tornam cada vez mais liquidos [35].

Apesar do microbioma ser unico para cada individuo,
algumas evidéncias sugerem que apds 48 horas, pelo
menos no que se refere a um ambiente interno, os
microrganismos decompositores comecam a apagar essas
assinaturas personalizadas do microbioma, embora o
prazo exato ainda seja desconhecido. Contudo a maioria
dos estudos envolve a decomposi¢do de corpos em
ambientes externos, onde essa ocorre mais rapidamente.
Assim, se as assinaturas do microbioma desaparecem
mais rapidamente em ambientes externos, um relogio
microbiano de decomposi¢ao pode ser util antes das 48
horas iniciais para este ambiente, considerando que a
maioria das cenas de morte sdo descobertas dentro deste
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prazo, a utilizagdo de novas ferramentas como o
microbioma podem ser uteis [6].

A decomposi¢do ¢ um evento continuo, que se inicia
no momento da morte ¢ termina quando o corpo foi
reduzido a esqueleto, este estagio final pode ser atingido
em apenas duas semanas ou em até dois anos, a depender
de condicdes ambientais, como temperatura ¢ umidade e
do local onde o corpo se encontra [40]. Apesar de
continuo, ¢ de ndo existir uma rigorosa precisdo, a
putrefacdo segue uma determinada evolugdo e para
facilitar os estudos divide-se esse processo em uma série
de estagios, que podem variar dependendo do autor e da
regido geografica [41]. Serdo considerados quatro
estagios diferentes, definidos por Franca [7], os quais s&o
influenciados pela atividade microbiana, além dos
processos enzimaticos naturais. Uma grande diversidade
de espécies bacterianas conhecidas desempenha um papel
na decomposi¢do, indicando uma natureza vasta e
complexa [39].

3.2.1. Periodo cromdtico ou de coloragdo

Caracterizada pelo aparecimento da mancha verde
abdominal, observa-se uma mudanga de coloragdo no
cadéver, a tonalidade azul-esverdeada vai escurecendo até
atingir o verde-enegrecido dando ao cadaver um tom
escuro. O surgimento dessa mancha surge entre 20 e 24
horas depois da morte. A medida que o corpo se
decompde, diversos gases sdo produzidos pela acdo de
microrganismos, componentes
significantes desses gases o sulfeto de hidrogénio (H,S),
uma pequena molécula que se difunde pelo corpo e reage
com a hemoglobina, formando a sulfohemoglobina,
originando um pigmento de tonalidade verde-escura, que
¢é observado nos tecidos na forma de manchas [41].

sendo um dos mais

O marmoreio, uma alteragdo na cor da pele, pode ser
aparente nesse periodo, apds varios dias, & medida que o
sangue e as proteinas comegam a se decompor e liberar
compostos ricos em enxofre [40]. As Dbactérias
anaerobicas do abdomen invadem os vasos sanguineos e
assumem uma descoloragdo purpura a esverdeada,
resultando em uma aparéncia de mosaico [34], [41],
ocorre devido a hemdlise dos eritrocitos do sangue
(liberando hemoglobina e ferro) que se encontra dentro
dos vasos combinados com a acdo bacteriana que produz
sulfeto de hidrogénio, produzindo um residuo de
coloragdo escura [37].

Esse estagio inicial da decomposi¢do varia de 1 hora
até 2 ou 3 dias, podendo se estender até 6 dias, apds a
morte, dependendo das condigdes do ambiente
circundante e outros fatores [42].

A decomposi¢do das proteinas ocorre pela acdo
enzimatica, sofrendo variagoes de acordo com a umidade,
a temperatura e a ac¢do bacteriana; a umidade favorece, o
calor acelera e o frio retarda o processo de protedlise [35],
[36]. Inicialmente as proteinas sdo decompostas em
albuminas, peptonas, polipeptidios e aminodcidos, as
exoenzimas bacterianas desnaturam as proteinas e,
eventualmente, liberam seus aminoacidos constituintes
[71, [35], [37]. Adiante, as proteinas sfo reduzidas a
compostos de nitrogénio, fosforo e enxofre (representado
principalmente pelo dimetilsulfeto) [37].

A proteolise leva a produco de substancias fenolicas
e gases como didxido de carbono, sulfeto de hidrogénio,
amonia, tidis, acido pirivico e metano, principalmente a
partir da dessulfuragdo e decomposicdo de aminoacidos
que contém enxofre (cisteina e metionina) pela agdo das
[36]. formadas, produtos
intermediarios, as aminas biogénicas, como a putrescina e
a cadaverina, que junto com ti6is e mercaptanos conferem
o odor caracteristico de decomposi¢do. A decomposicdo
proteica também resulta em uma gama de Aacidos
organicos ¢ outras substancias que se tornam metabolitos
bacterianos [36], [37].

bactérias Sdo como

A decomposi¢do  de  carboidratos  resulta
principalmente em compostos oxigenados como alcoois,
aldeidos, cetonas, 4cidos, éteres e ésteres, ocorre nas
primeiras etapas da decomposi¢do pois os carboidratos
sdo a fonte de energia preferida de muitas bactérias
endogenas. Nos primeiros estagios os microrganismos
convertem glicogénio em mondmeros de glicose, que
podem seguir dois caminhos: decomposi¢do completa
pela oxidagdo, na presenca de oxigénio, passando pelos
estagios de acido piravico, acido latico e acetaldeido,
formando CO; e agua, ou decomposi¢do incompleta,
formando diversos acidos organicos (acidos citrico,
oxalico ou glicurdnico), e alcool, causando a acidificacdo
do ambiente cadavérico [35], [36], [37].

Em condic¢des anaerobicas, diferentes microrganismos
produzem acidos (latico, butirico, acético) e alcoois
(etanol, butanol), além de gases como metano, sulfeto de
hidrogénio e hidrogénio [36]. Vérias bactérias participam
na decomposi¢do de carboidratos, Clostridium spp.
fermenta o piruvato em acetona, etanol, acido acético e
butanoico. Enterobacteriaceae, em particular a E. coli,
fermenta o piruvato em acido latico, acido succinico,
acido formico e etanol. E Streptococcus, uma bactéria
anaerobia facultativa, fermenta carboidratos em acido
latico [37].

3.2.2. Periodo gasoso ou enfisematoso

As bactérias anaerobicas presentes no intestino e em
outras partes do corpo comegam a digerir os tecidos [41],

58



F. de A. Valenga et al., Rev. Bras. Crimin. 15(3), 51-74, 2026

através da fermentagdo anaerdbica, liberando subprodutos
ricos em acidos graxos volateis, principalmente acidos
butirico e propionico [38]. Esse periodo ¢ caracterizado
pelo aparecimento de bolhas de conteudo hemoglobinico
na epiderme, o cadaver torna-se inchado pela produgdo de
gases (como CO,, CH4, NH3, H»S, SO, e H) no interior
do corpo [37], [40], ocorre projecdo dos olhos e da lingua
e distensdo do abdome. O tempo transcorrido desde a
morte até chegar nesse estagio pode variar de 3 a 10 dias,
podendo se estender até 23 dias [40], [42].

Os gases presentes no primeiro dia ndo sdo
inflamaveis, pois nesta etapa estdo ativas as bactérias
aerdbias, produtoras de gas carbonico. Do segundo ao
quarto dia os gases sdo inflamaveis, além das bactérias
aerdbias surgem também as facultativas, cuja atividade
produz hidrogénio e hidrocarbonetos. E do quinto dia em
diante os gases também ndo s3o inflamaveis, pois as
bactérias presentes produzem azoto, hidrogénio e
amonias, compostos ndo inflamaveis [7].

Os lipidios sdo decompostos em hidrocarbonetos,
nitrogénio, fésforo, compostos oxigenados,
palmitico e oleico, e em acidos graxos volateis como os
acidos propiodnico, valérico e butirico. Inicialmente sdo
transformados em triglicerideos pela agdo de lipases, e na
sequéncia formam acidos graxos saturados e insaturados
pela hidrélise e atividade das lipases [37]. Em condi¢des
aerdbicas os acidos graxos insaturados sdo oxidados em
aldeidos odoriferas, enquanto condicdes
anaerobicas favorecem a hidrogenacdo desses acidos
graxos, formando acidos graxos saturados compactos que
originam a adipocere [37]. A hidrogenagdo de tecidos
moles ¢ observada durante estagios mais avancados do
decaimento (nesta ou na fase descrita a seguir) [35].

acido

€ cetonas

Na maioria das vezes, a hidrolise ao invés da oxidagao
domina o processo de decomposi¢do de lipidios, em
grande parte devido ao fato de que a acdo bacteriana leva
os tecidos a uma condi¢do anaerdbica. A hidrdlise de
triglicerideos resulta na formacdo de glicerina e acidos
graxos livres.  As enzimas lipoliticas bacterianas,
especialmente as do género Clostridium (C. perfringens),
derivadas do trato gastrointestinal, sdo mais eficazes que
as lipases intrinsecas e dependem da agua presente no
proprio tecido adiposo para agir [36].

3.2.3. Periodo coliquativo ou de liquefacao

E fase de dissolugdo putrida, os gases comegam a
escapar do abdomen, os tecidos moles vao pouco a pouco
reduzindo-se de volume pela desintegragdo progressiva, o
corpo perde a forma e a epiderme se solta da derme por
conta da produgdo de enzimas hidroliticas pelas células
que se encontram na jung¢do dessas duas camadas [41].

Nessa etapa ha uma elevada atividade biologica de
bactérias e insetos que sdo atraidos para o corpo através
dos fortes odores liberados nesse periodo, resultantes da
acdo de bactérias. Com a distensdo e ruptura da pele
causadas pela atividade de insetos necrofagos, os tecidos
recebem oxigénio do ambiente, assim o ambiente muda
de anaerobico para aerdbico, e a atividade de
microrganismos aerdbicos retorna [37], [40]. Se o tecido
estiver exposto ao ar (condi¢des aerobicas), apresentara
um pH superior a 9, altamente basico, porém, se o
cadaver tiver sido enterrado, prevalecendo as condi¢des
anaerdbicas, o corpo apresentara um pH inferior a 7,
acido, sendo que quanto mais extremo o pH, mais rapida a
decomposicdo [40]. As variacdes de concentracdo de
oxigénio e pH no cadaver influenciam na diversidade
microbiana presente em cada etapa da decomposicao.

Esta etapa corresponde a um periodo de 10 a 20 dias
apos a morte. Mais tarde nesta fase, o corpo comeca a
desidratar e qualquer tecido mole restante seca e 0s restos
sdo visiveis como predominantemente pele, cartilagem,
cabelo e ossos, com muito pouco de tecidos moles
restante, correspondendo a um tempo de 20 a 50 dias
transcorridos desde a morte [42].

3.2.4. Periodo de esqueletizagdo

O cadaver se apresenta com 0s 0ssos quase livres,
presos apenas por alguns ligamentos articulares. Nos
momentos iniciais deste periodo qualquer tecido mole e
pele restante é convertido em um revestimento com
aspecto semelhante a couro, que adere sobre os ossos. E
ao fim, ocorre a diagénese, definida como qualquer
mudanga quimica, fisica ou bioldgica que acontece no
osso ap6s a decomposi¢do inicial [34], que altera as
propor¢des de compostos organicos (como colageno) e os
compostos inorganicos (como calcio, fosfato, magnésio e
hidroxiapatita) do osso e do solo circundante, pode durar
de anos a décadas [40]. Esse periodo pode ocorrer no
tempo entre 50 a 365 dias ap6s a morte [42].

As condigdes em que se encontra o cadaver podem
impedir ou significativa a
decomposi¢do completa dos restos mortais. A velocidade
com que a decomposi¢do ocorre varia consideravelmente
de acordo com diversas varidveis, especialmente
decorrentes das condigdes ambientais. E geralmente
aceito que a temperatura, a acidez e a disponibilidade de
oxigénio podem moderar a progressao quimica e
bioldgica interna da decomposicao, além de outros fatores

retardar de forma

como a atividade de insetos necrofagos, a extensdo das
roupas, a profundidade do enterro, o pH e quimica do
solo, a extensdo dos ferimentos e o modo da morte, o
tamanho do corpo, idade do individuo e a exposig¢do a
condigdes ambientais como sol e chuva, sendo a
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temperatura ¢ a umidade apontadas como as varidveis
mais significativas, as quais influenciam fortemente a
atividade bacteriana [34], [43].

Nos meses quentes de verdo, os corpos decaem mais
rapidamente por conta das altas temperaturas e mostram
uma infestacdo por larvas mais rapida, estes sdo dois
fatores bem conhecidos que contribuem para a
decomposi¢do. No entanto, em ambientes internos a
temperatura ndo exerce uma influéncia significativa na
alteragdo da taxa de decomposigdo, visto que ambientes
internos possuem uma temperatura relativamente
constante ao longo do ano [44].

O método mais utilizado na estimativa do IPM sempre
foi através da autdpsia ou pelo método baseado em
temperatura, no entanto, hoje se sabe que utilizar a
temperatura para basear os calculos de IPM implica em
muitos erros na estimativa, por conta da variabilidade de
uma regido para outra conforme variam as condigdes
ambientais. Em altas temperaturas o IPM pode ser
superestimado, ao passo que em baixas temperaturas o
contrario ocorre, ¢ o IPM pode
Temperaturas congelantes inibem significativamente a
atividade metabdlica do microbioma enddgeno intestinal,
¢ assim resulta em uma taxa mais lenta de decomposigéo,
que pode resultar em uma recolonizacdo de bactérias
aerdbicas de fontes externas no corpo [43].

ser subestimado.

Por conta da ampla variagdo de mudangas post

mortem ¢ fatores que influenciam a taxa de
decomposigdo, as estimativas do tempo da morte sdo
geralmente relativamente vagas e contém uma
Y §
Coragéo Cérebro ¢
M
Rins Bago
Figado Estomago

variabilidade muito grande [44]. Desta forma, mostra-se
necessario o desenvolvimento de métodos alternativos e
complementares as técnicas classicas de estimativa do
IPM.

3.3. Microbioma Post Mortem

Quando o animal morre, os trilhdes de células
microbianas que, em um individuo saudavel, viviam
como simbiontes, mudam suas atividades. A mudanca que
0 microbioma sofre estd relacionado com a presenca de
microrganismos dentro do hospedeiro ¢ a complexa
cadeia de eventos que se instala em um corpo apos a
morte. Esses eventos liberam componentes celulares que
podem mudar a composi¢do das comunidades
microbianas Sdo  liberadas  grandes
quantidades de nitrogénio no ambiente, principalmente na
forma de amonia, assim como outros nutrientes essenciais

comensais.

a vida como carbono e fosforo, tornando-se uma fonte de
nutrientes e foco de agdo e proliferacdo microbiana [45].

Essas mudangas levam a proliferacdo de certos tipos
microbianos e a inatividade e morte de outros [46]. Além
dos microrganismos proprios do corpo comecarem a se
proliferar, em decorréncia da auséncia de atividade do
sistema imunoldgico, microrganismos externos também
comegam a colonizar certas regides do corpo, compondo
o tanatomicrobioma e as comunidades epinecréticas [11]
(Figura 2). Em condi¢des fisiologicas normais, Orgaos
como cérebro, baco, figado e coracdo apresentam baixa
ou inexistente carga microbiana detectavel para manterem
suas condi¢des saudaveis em um organismo vivo, gragas
ao controle exercido pelo sistema imunolégico [47].

Cavidade
abdominal

Cavidade

Torso
bucal

Figura 2. O microbioma post mortem humano. Fonte: adaptado de [12], utilizando o programa BioRender.

Quando o corpo de um mamifero esta decompondo, as
atividades microbianas e bioquimicas resultam em uma
série de etapas de decomposi¢do, que sdo associadas com
sucessOes microbiologicas reprodutiveis em diversos
modelos animais como camundongos e porcos, além de

também ser observada em humanos [48]. A principal
preocupagdo em se utilizar modelos animais € se o
sistema é semelhante o suficiente para corpos humanos,
embora tenha sido demonstrado que modelos suinos sdo
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similares com humanos em termos de processo de
decomposigao [49].

Com o passar do tempo apos a morte, os 6rgios do
corpo comecam a se decompor de maneira sequencial,
dependendo da carga microbiana presente nos 6rgdos e do
IPM. Apds a morte, o sistema imunoldgico falha e os
microrganismos se proliferam por todo o corpo,
comecando a partir da area ileocecal, se espalhando para o
figado e baco e continuando para o coracdo e o cérebro.
Assim, a observagdo de microrganismos em oOrgdos
presumivelmente  desprovidos  destes, pode ser
interpretado como um indicativo de que houve migragdo
de microrganismos pelo corpo ap6s a morte [ 14].

A medida que o decaimento cadavérico avanca, a
riqueza bacteriana aumenta, enquanto a diversidade
diminui, indicando um decréscimo também na
equitatividade [14]. A taxa de microrganismos
encontrados em orgdos tidos como estéreis aumenta com
o aumento do IPM, assim, microrganismos descobertos
em Orgdos internos de cadaveres, presumivelmente
representam aqueles que estdo diretamente relacionados
com a decomposic¢do [12].

Nas ciéncias forenses, este ¢ um campo de estudo
promissor, pois a presenga ou
microrganismos em determinados Orgdos e sua
diversidade pode ser um indicativo do tempo transcorrido
apos a morte. Um dos fatores contribuintes para a
utilizagdo de microrganismos associados com Orgdos
internos para a determinagdo do IPM ¢é que o

¢ menos afetado pelas condigdes

auséncia de

tanatomicrobioma ¢
ambientais, do que aqueles microrganismos associados
com tecidos e 6rgdos externos, tais quais pele e mucosa
oral [47].

O tanatomicrobioma ¢ a comunidade microbiana post
mortem do corpo humano, que surge por um processo
sucessional, no qual trilhdes de microrganismos povoam,
proliferam e morrem dentro do corpo morto, levando a
modifica¢des temporais na composi¢do da comunidade ao
longo do tempo [12], [46], [50]. E caracterizado por uma
diversidade de microrganismos localizados em o6rgdos
internos e cavidades apds a morte do individuo, tais quais
cérebro, coracdo, figado, bago e outros, e em amostras de
sangue [47].

Os microrganismos encontrados em Orgaos internos
possivelmente se originam de comunidades diretamente
associadas a putrefacdo, a translocacdo post mortem de
microrganismos nado afeta os resultados se as amostras sao
coletadas brevemente apds a morte (entre 15 a 48 horas),
ou se o corpo ¢ prontamente armazenado a temperatura de
4°C antes da autopsia [46].

O necrobioma, por sua vez, ¢ um termo por vezes
utilizados para descrever as comunidades bacterianas
externas, que estdo associadas aos cadaveres [11]. Outro
termo utilizado para descrever parte do componente do
microbioma humano post mortem sdo as comunidades
epinecroticas, que habitam ou se movem sobre a
superficie de restos em decomposi¢do. As superficies
abrangem os tecidos epiteliais superficiais, membranas
mucosas e orificios distais do trato gastrointestinal [12].

3.3.1. Tanatomicrobioma

A medida que ocorre o decaimento cadavérico,
mudangas dependentes de tempo ocorrem nas
comunidades microbianas dentro dos respectivos 6rgaos
em que habitam, sendo estas mudancas preditivas do
tempo da morte [47]. A capacidade de quantificar o
nimero e os tipos de microrganismos dentro do
tanatomicrobioma humano ¢é crucial para a compreensio
da estrutura e fungdo do macroecossistema de um
cadaver, para assim se estabelecer uma correlacdo entre
sucessdo ecologica em uma comunidade microbiana e o
respectivo tempo com que ocorreu [46].

O tanatomicrobioma varia entre os diferentes orgéos
do corpo e sofre mudangas em fungdo do tempo. A
atividade microbiana cria um efeito domind que
influencia a ordem do decaimento humano. As mudangas
post mortem do microbioma na biomassa em
decomposi¢do ocorrem  principalmente
migracao horizontal do trato digestivo do hospedeiro e do

contato com o ambiente externo. As bactérias intestinais

através da

invadem o ambiente extraintestinal como coragdo, rins,
figado e linfonodos mesentéricos, e cada o6rgdo possui
uma diferente taxa de decaimento, em que a abundancia
relativa de cada microrganismo varia de acordo com seus
respectivos Orgdos, variando temporalmente. Contudo,
presume-se que o tanatomicrobioma de certos 6rgéos nao
¢ imediatamente afetado pelos microrganismos do trato
gastrointestinal que proliferam rapidamente ap6s a morte
[50].

Para Orgdos ndo estéreis, como os do trato
gastrointestinal, a riqueza de microrganismos aumenta
apos a morte, enquanto a diversidade diminui [49]. Os
orgdos que mostram sinais precoces de decomposicdo,
variando de horas a alguns dias, incluem a laringe e a
traqueia, a cavidade oral, o trato gastrointestinal, a medula
renal, o pancreas, o bago ¢ o figado (Figura 3). E os
orgdos que requerem mais tempo para se decompor,
variando de dias a meses, incluem o coragdo, os pulmdes,
os rins, o esofago, o diafragma, os vasos sanguineos, a
bexiga, a prostata e o utero, o cérebro, a pele, musculos,
tenddes e ossos (Figura 3) [51]. A escolha desses orgaos
para analise, portanto, facilita a determinacdo do IPM.
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Nesse sentido, comparar um individuo que apresenta
decomposi¢ao restrita aos intestinos com outro que exibe
decomposi¢do tanto nos intestinos quanto no cérebro

Figado
Firmicutes,
Proteobacteria

Pancreas

Intestinos
Bacteroidetes,
Lactobacillus,
Bifidobacterium,
Firmicutes,

Prostata e Utero

. Decomposigdo precoce
. Decomposicéo intermediaria

. Decomposicdo tardia

permite inferir que este Gltimo esta morto ha um periodo
mais prolongado.

Cérebro
Firmicutes

Pulmodes

Coragao
Firmicutes

Bago
Firmicutes

Estomago
Bacteroidetes,
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Rins (atras)
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Figura 3. Cronologia da decomposi¢do de 6rgdos humanos junto com taxons bacterianos predominantes. Fonte: adaptado de: [51] utilizando o

programa BioRender.

A proliferacdo microbiana nas primeiras fases da
decomposigdo ocorre em todo o corpo, iniciando na area
ileocecal, espalhando-se para o figado e o baco, e
continuando para o coragdo, o cérebro e o sistema
respiratorio. Essa proliferacdo dos microrganismos da
area ileocecal para outros 6rgaos ocorre por vias capilares
do sistema linfatico e vascular [46]. Mudangas nos
produtos de decomposi¢do como a ciclagem de nutrientes,
fontes alternativas de alimentos e perturbacdes post
mortem podem influenciar de maneiras diferentes as
populagdes de bactérias, resultando em flutuagdes post
mortem nas comunidades microbianas [12].

O padrdo de sucessdo de bactérias em corpos em
decomposi¢do  é  fortemente influenciado  pela
disponibilidade de oxigénio. As rupturas que acontecem
na pele apds o fim do periodo enfisematoso, permitem a
entrada de oxigénio em corpos que estavam em condi¢ao
de hipdxia, e a saida de fluidos corporais, causando o
aumento das bactérias aerobicas e impedindo o
crescimento das bactérias anaerdbicas. Bacteroidetes,
Bacteroides e Lactobacillus sp, tipicos do microbioma
intestinal, demonstram uma reducdo exponencial de
abundancia relativa a medida que o IPM aumenta [12].
Essas populagdes anaerdbicas provavelmente diminuem
devido a introdugdo do oxigénio para a cavidade corporal
e pela proliferagcdo de outras populacdes bacterianas
decompositoras, que irdo competir por recursos, seja do
ambiente ou do préprio intestino [5].

No periodo que se segue a fase enfisematosa
(entre 7 e 12 dias apdés a morte) ha predominéncia das
bactérias Proteobacteria e Firmicutes. A maioria das
bactérias presentes em cadaveres com diferentes IPMs
foram o anaerobio Clostridium sp. naqueles com IPMs
mais longos, enquanto o
Lactobacillus sp. predominou em cadaveres com [PMs
mais curtos [46]. Assim, essas bactérias t€m potencial
para serem biomarcadores indicativos de IPM. Uma série
de fatores influencia a sucessdo bacteriana, ndo apenas a
disponibilidade de oxigénio, fatores como mudangas nos
produtos da decomposigdo e substratos disponiveis
selecionam diferentes populagdes de microrganismos,
resultando na sucessdo observada [5].

anaerobio  facultativo

Durante os estagios iniciais de decomposicdo,
organismos de crescimento rapido como Pseudomonas e
Proteus mirabilis desempenham um papel fundamental.
Mas nos estidgios avancados 0s microrganismos
envolvidos sdo o fungo Mortierellaceae e bactérias do
género Bactérias das  familias
Rhizobiaceae e Chromatiaceae envolvem-se no ciclo do
nitrogénio, catalisando processos como a desnitrificagdo e
a reducdo do nitrato, membros destas familias possuem
genes que codificam componentes de rotas que quebram
aminoacidos como glicina, glutamato, orinitina e lisina, os
dois ultimos originando os compostos putrescina e
cadaverina, responsaveis pelos odores caracteristicos da
decomposic¢do [48].

Acinetobacter.
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Depois da ruptura do cadaver, fluidos ricos em
amdnia permeiam o solo, resultando em mudancgas
extremas nas concentra¢des de nitrogénio ¢ pH no solo.
Essas mudancas quimicas iniciam uma sucessao ecologica
de microrganismos do solo com grande capacidade de
ciclagem de nitrogénio e tolerdncia a este ambiente
alterado. H4 um aumento na abundéancia relativa de
comunidades bacterianas que possuem genes para a
degradacdo de aminoacidos, com consequente produgio
de amonia [48]. Uma vez que se alcanca as fases finais da
decomposi¢do, quando ha restos secos, sdo detectadas
bactérias como Sporosarcina, que conseguem quebrar
compostos de baixo peso molecular como a ureia [45].

Os membros mais abundantes das comunidades
microbianas sdo os anaerdbicos Firmicutes, incluindo
Clostridium sp., sendo este um género onipresente em
todo o processo de decomposi¢do, significando que ¢
provavel que este seja um género biomarcador estavel
através do tanatomicrobioma derivado de diferentes

localidades do corpo [50].

Comunidades post mortem consistem em seis
filos bacterianos principais: Proteobacteria, Firmicutes,
Bacteroidetes, Actinobacteria, Acidobacteria e
Chloroflexi. Outros grupos abundantes sdo os géneros:
Staphylococcus sp., Streptococcus sp., Enterococcus sp. €
Escherichia sp. E apesar de filo ndo ser muito preditivo
do IPM, observa-se que géneros do filo Firmicutes
(Clostridium,  Bacillus,  Peptoniphilus,
Lactobacillus) exibem mudangas temporais [50].

Blautia e

Apesar de existirem variagdes consideraveis
entre hospedeiros diferentes, ha uma mudanga similar no
microbioma ao longo do tempo. Nas comunidades
microbianas iniciais, considerando o microbioma
intestinal, a diversidade ¢ alta, e os principais filos
encontrados nestas comunidades, com alta abundancia,

sdo Firmicutes (Faecalibacterium,
Phascolarctobacterium, Blautia, Lachnospiraceae
incertae  sedis) e Bacteroidetes (Bacteroides ¢

Parabacteroides) caracteristicos do ambiente intestinal. Ja
as comunidades tardias apresentam maior riqueza, mas
menor diversidade do que as comunidades iniciais, sendo
Firmicutes ainda o filo dominante, e havendo uma
reducdo na abundancia relativa de Bacteroidetes ao nivel
de filo [14].

Dentro do filo Firmicutes, a ordem que se

destaca em riqueza nas comunidades tardias ¢é a
Clostridiales (com 0s géneros: Clostridium,
Peptostreptococcus e  Anaerosphaera). Outro filo

abundante é Proteobacteria, com destaque para a classe
Gammaproteobacteria (com 0s géneros:
Wohlfahrtiimonas,
Providencia) [14].

Ignatzschineria, Acinetobacter e

Em um estudo conduzido por Lutz et al. [52],
microbiotas de diferentes 6rgdos humanos, como cérebro,
coracdo, figado, bago, prostata e utero, foram examinados
em 40 caddveres. A analise foi realizada por meio de
sequenciamento de amplicons direcionado ao gene 16S
rRNA. O IPM dos 6rgdos analisados variou entre 24 horas
e 18 dias. Os tecidos obtidos provinham de individuos
com diferentes causas de morte, incluindo homicidios,
suicidios, acidentes e causas naturais. O estudo revelou
uma correlagdo entre as abundéncias relativas dos
principais grupos bacterianos presentes nos Orgdos
examinados e a estimativa do IPM. Observou-se um
aumento na abundancia relativa da ordem Burkholderiales
no coracdo a medida que o IPM aumentava. Com exce¢do
do utero, a ordem Clostridiales apresentou aumento
relativo de abundéncia ao longo do tempo em todos os
orgdos, sendo esse efeito mais pronunciado no cérebro,
figado e bago [52].

Debruyn e Hauther [14] identificaram as ordens
Bacteroidales e Clostridiales como os taxons mais
relevantes para a estimativa do IPM. Em consonancia
com a pesquisa conduzida por Lutz et al. [52], verificou-
se que a ordem Clostridiales ¢ a familia Saprospiraceae
representam taxons de destaque que contribuem para o
processo de putrefacdo nos 6rgaos internos de cadaveres.

O aumento da abundancia relativa de
Clostridiales pode ser devido a um aumento no
crescimento vegetativo por conta do ganho de energia
pela fermentacdo de produtos celulares, mas também,
apesar de menos provavel, a sua capacidade de formar
esporos pode permitir que estes resistam ao estresse
causado pelas condi¢des da decomposi¢do, ao passo que
outros taxons sdo reduzidos em abundéancia, assim
Clostridium é um dos principais géneros que podem ser
utilizados como marcadores de tempo. Ja os taxons
Bacteroides e Parabacteroides apresentam uma relagdo
inversa ao IPM, sofrendo declinio com o passar do tempo
[14].

A medida que as comunidades evoluem, tendem
a ser dominadas por um nimero reduzido de géneros,
resultando em uma diminui¢do da uniformidade geral.
Esse fendmeno é comum durante respostas a disturbios ou
eventos de proliferacdo. Em um corpo em decomposigio,
as rapidas alteragdes nas condigdes ambientais e a
produgdo de produtos da putrefagdo podem gerar estresse
em determinados membros da comunidade, levando a
reducdo de sua abundancia. Paralelamente,
membros mais tolerantes podem prosperar e se
multiplicar no ambiente recém-formado [14].

outros

O microbioma intestinal tem sido associado com
restos parcialmente esqueletizados,
comunidades microbianas do solo prevalecem em restos

enquanto
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esqueletizados avangados, que ja se encontram secos [11].
A medida que o corpo avanga para o estado de
decomposic¢do final, no estagio de esqueletizagdo, as taxas
bacterianas comegam a se assemelhar com as assinaturas
microbianas ambientais, como as comunidades de solo
[12], [51].

A medida que o IPM avanca para a fase de
esqueletizagdo, a estimativa do tempo de morte passa a
apresentar mais desafios. Durante o processo de
decomposigdo, as bactérias podem constituir uma
alternativa viavel para a estimativa do IPM em casos nos
quais uma quantidade consideravel de tecido mole ja se
deteriorou. Damann, Williams e Layton [53] ilustraram
esse potencial em amostras de costelas coletadas de 12
cadaveres distintos. A composicdo do microbioma em
ossos em decomposicdo revelou variagdes na distribuigcao
dos filotipos durante a transicdo de um estagio
parcialmente esqueletizado para os restos completamente
esqueletizados e secos. Na fase de restos parcialmente
esqueletizados (27 a 284 dias post mortem), observa-se

uma predomindncia de Firmicutes em comparagdo com

Firmicutes
Bacteroidetes

|

todos os outros estagios. Ja na fase de esqueletizagdo
completa (292 a 369 dias post mortem), os Bacteroidetes
apresentam a maior abundancia relativa. Na fase de restos
secos (554 a 1.692 dias post mortem), verifica-se um
aumento na abundancia de Actinobacteria € uma presenga
discreta de Acidobacteria. Estas ultimas n3o sdo
comumente encontradas em associagdo com organismos
humanos vivos, mas estdo tipicamente presentes no solo e
em ossos devido a fatores ambientais [53].

A presenga sequencial de  Firmicutes,
Bacteroidetes, Actinobacteria ¢ Acidobacteria durante a
decomposi¢do dos ossos indica uma mudanga continua na
composicdo da comunidade microbiana. Os filos
dominantes no intestino humano, Firmicutes e
Bacteroidetes, apresentam maior prevaléncia em amostras
parcialmente esqueletizadas. Com o passar do tempo,
esses filos sdo substituidos por aqueles comumente
encontrados em  solos,
Acidobacteria, os quais estdo presentes na fase de restos
secos, conforme indicado por Javan et al. [51] (Figura 4).

como Actinobacteria e

Estagios finais da
decomposicao

_ @ Actinobacteria
\\7 J Acidobacteria

S

Tempo desde a morte

(IPM)

Figura 4. Periodos da decomposicao e as suas bactérias. Fonte: a autora, utilizando o programa BioRender.

A diversidade de microrganismos que colonizam os
0ssos aumenta durante o processo de decomposigdo. Isso
ocorre devido a maior infiltracio de microrganismos
ambientais, incluindo aqueles provenientes do solo e das
areas circundantes, em regides internas do corpo
anteriormente Tal fendomeno acontece a
medida que a integridade estrutural do corpo ¢é
comprometida pela decomposicdo. Em sua andlise de
amostras de costelas Deel et al. [54]
demonstraram que o microbioma fundamental presente na

inacessiveis.

humanas,

decomposi¢do ossea se expande conforme o avango do
processo. Essa expansdo apresentou variagdes sazonais,

possivelmente relacionadas a alteragdes na composi¢do do
solo e ao comportamento dos insetos. Independentemente
da estagdo, os filos predominantes sdo Proteobacteria,
Firmicutes, Actinobacteria e Bacteroidetes. Entre eles,
alguns representantes, como Pseudomonas e Clostridium,
possuem a capacidade de degradar ossos por meio da
liberagdo de colagenases que facilitam a decomposi¢do do
colageno presente nos 0ssos [54].

Os microrganismos encontrados durante a fase de
esqueletizagdo diferem daqueles observados na fase
inicial de decomposi¢do e acredita-se que tenham origem
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no ambiente circundante, incluindo o solo ¢ a pele em
decomposi¢do. Presume-se que o ambiente favore¢a um
grupo de microrganismos do solo com capacidade de
infiltrar o tecido ésseo e obter nutrientes. No nivel de
classe, os principais taxons dominantes nas comunidades

decompositoras encontradas incluem
Gammaproteobacteria e Actinobacteria. Além disso,
Pseudomonadaceae, Pseudomonas, Acinetobacter e

Corynebacterium também sdo comumente encontrados
[54].

Em um estudo multidisciplinar Pittner er al. [55]
avaliaram as alteracdes post mortem decorrentes da
decomposi¢do em corpos humanos, incluindo a avaliagdo
das comunidades microbianas. Os estagios mais
avancados da decomposicdo, especialmente de corpos
enterrados, geralmente sdo os mais dificeis de se estimar o
tempo, contudo, a sucessdo de microrganismos ¢ apontada
como uma possivel alternativa para essa estimativa.
Foram avaliadas amostras em trés pontos temporais
diferentes (correspondendo aos meses de agosto,
setembro ¢ novembro de 2018). As comunidades
microbianas foram representadas por 8 filos, 9 familias e
27 géneros distintos com diferentes abundéncias relativas.
Em todos os niveis taxondmicos, houve variagdes
diferenciais especificas entre os locais do corpo e ao
longo das datas de amostragem [55].

No nivel de filo, as comunidades foram dominadas
principalmente por Firmicutes e Proteobacteria [55], o
que ¢é condizente com os estudos de Deel et al. [54], Javan
et al. [50] e Debruyn e Hauther [14], além de outros
citados acima, os quais mencionam esses mesmos taxons
como Demonstrou-se  que
principais taxons Actinobacteria diminuiu entre agosto e
novembro, Proteobacteria e Firmicutes
aumentaram nas comunidades de ouvido e nariz, ainda,
Firmicutes aumentou nas comunidades de boca enquanto
sofreu uma diminuicdo nas comunidades do intestino,

dominantes. dentre os

enquanto

revelando que existe uma variagdo na sucessdo
microbiana a depender do 6rgdo de ocorréncia [55],

conforme apontado também por Liu ef al. [56].

Apesar dessas variagdes, foi possivel distinguir as
datas de amostragem com base nas comunidades
bacterianas presentes. Os principais géneros usados no
modelo preditivo eram bactérias que estavam ausentes na
primeira amostragem de agosto, mas que estavam
presentes em maior abundancia em datas de amostragem
posteriores. Dos vinte principais preditores, treze eram do
filo Firmicutes, seis representavam Proteobacteria e um
de Bacteroidetes [55].

Além disso, Liuet al [56] demonstraram que as
variagdes temporais do microbioma post mortem sao
especificas de cada o6rgdo. Os microrganismos

predominantes variam entre os diferentes Orgdos;
contudo, tendem a apresentar maior similaridade ao longo
do tempo. A variagdo inicial dos tdxons presentes em cada
orgdo ¢ atribuida as composi¢des microbianas proprias de
cada um. A presenca, auséncia ou abundancia de
determinados tdxons microbianos associados a o6rgaos
internos pode servir como indicador do IPM inicial, fator
de maior relevancia em aplicagdes forenses quando
comparado a intervalos post mortem mais longos. Liu et
al. [56] analisaram a composi¢do microbiana em
diferentes orgdos e IPMs internos — como cérebro,
coracdo, figado e rins — utilizando um modelo
experimental com ratos durante um periodo de
decomposicdo de um dia. O objetivo do estudo foi
investigar as alteracdes iniciais das comunidades

microbianas durante o processo de decomposigao.

No cérebro, o filo predominante ¢ Proteobacteria,
caracterizado pela dominancia dos géneros Ochrobactrum
e Sediminibacterium, cuja abundancia diminui com o
aumento do IPM. Em contrapartida, observa-se um
aumento de Acinetobacter, Cupriavidus e Agrobacterium
[56].

No microbioma cardiaco, os filos Proteobacteria e
Thermi predominam nas fases iniciais. Com o tempo, ha
um aumento na prevaléncia de Firmicutes e uma redugéo
de Actinobacteria, com o género Thermus emergindo

como o principal constituinte. Paralelamente, a
prevaléncia relativa dos géneros Enhydrobacter,
Caulobacter e Methyloversatilis diminui

progressivamente durante a decomposi¢do, enquanto
Pseudomonas, Sphingomonas e Cupriavidus aumentam
em abundancia [56].

No figado, os filos dominantes incluem Proteobacteria
e Thermi, seguidos de Actinobacteria, Firmicutes e
Bacteroidetes. Actinobacteria apresentam reducao gradual
ao longo da decomposicdo. No nivel de género, Thermus
e Cupriavidus sdo prevalentes, enquanto Microbacterium
diminui em abundéncia; simultaneamente, Acinetobacter,
Cupriavidus e Pseudomonas apresentam aumento [56].

No sistema renal, os filos

Proteobacteria, Thermi

predominantes sdo
e Firmicutes. Fusobacteria e
Cyanobacteria diminuem em abundancia com o tempo, ao
passo que Proteobacteria e Actinobacteria aumentam. O
género Thermus ¢ dominante, enquanto Acinetobacter e
aumentam de abundincia durante a
contraste

Pseudomonas
decomposi¢do, em
Methyloversatilis [56].

com a redugdo de

O ponto mais importante a ser destacado € que as
alteragdes temporais no microbioma sfo especificas de
cada orgdo. De modo geral, o cérebro ¢ dominado por
géneros como Acinetobacter, Cupriavidus, Ochrobactrum
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e Sediminibacterium, enquanto os demais Orgaos
(coragdo, figado e rins) apresentam predomindncia de
Thermus, Cupriavidus e Pseudomonas. Esses géneros sdo
relevantes para a determinagdo do momento em que
ocorrem alteracdes nos orgdos internos em diferentes
estagios de decomposicdo. Além disso, as
metabolicas relacionadas ao metabolismo de lipidios,
aminoacidos, carboidratos ¢ outros compostos diferem
entre  0s mortem, modificando a
composi¢do dos microrganismos presentes em cada 6rgdo
ao longo do tempo [56]. Assim, a estrutura das
comunidades presentes durante a decomposicdo depende
ndo apenas da abundancia inicial em cada 6rgdo, mas
também das vias metabdlicas caracteristicas de cada
estagio.

vias

intervalos  post

Os estagios de decomposi¢@o se sobrepdem, este ¢ um
processo continuo e ndo apenas uma série de etapas bem
determinadas, além disso, cada etapa ndo € restrita a um
periodo de tempo, em decorréncia de diversos fatores
bidticos e abidticos que podem vir a exercer influéncia
sobre o processo [46], influenciando também na
composi¢do das comunidades microbianas.

O tanatomicrobioma ¢ similar entre tecidos de orgaos
vindos do mesmo cadaver, mas é diferente entre outros
cadaveres. Essas diferen¢as sdo atribuidas a diferenciac¢do
do tempo transcorrido desde a morte ¢ varios fatores
ambientais bidticos e abidticos. Um achado de particular
interesse foi a incidéncia de Pseudomonas sp. detectadas
exclusivamente em tecido cardiaco de cadaveres
femininos, e Clostridium sp. sendo encontrado em maior
abundancia em mulheres, o que contrastou com Rothia sp.
encontrada apenas em homens, e Streptococcus sp. em

maior abundancia em tecido cardiaco de cadaveres
Fatores extrinsecos

Temperatura
Umidade
R |
= ~  Predadores e | |
4 entomofauna [

Roupas

@ Oxigénio S

masculinos. Espera-se que estes achados fornecam
informagdes potencialmente substanciais sobre a
diferencia¢do dos sexos apos a morte, mesmo em estados
avancados de decomposi¢do [46], [57], porém mesmo que
uma associacdo seja possivel, ainda ¢ necessaria uma
validacdo em estudos com maior poder amostral.
Amostras de tecidos de 6rgdos como cérebro, corag@o,
figado e baco possuem abundancias relativas similares
dos mesmos taxons bacterianos ao longo do tempo e entre
sexos [50]. Assim, por mais que existam diferencas entre
sexos ¢ entre cadaveres diferentes, ainda ¢é possivel
padronizar uma sucessdo bacteriologica caracteristica
para se determinar o tempo da morte quando se compara
os mesmos 6rgdos dentro da escala temporal.

A composicao dos microrganismos que compdem uma
comunidade e a taxa com que a decomposi¢do ocorre,
varia devido a fatores intrinsecos como: idade e sexo, que
refletem a composi¢do corporal; saude e doencas do
organismo; infecgdes, a
farmacos e a drogas; causa da morte ¢ integridade do
corpo, a depender da presenca de lesdes que expdem o
corpo ao ambiente. E devido a fatores extrinsecos, como:
temperatura do ambiente; acesso a oxigénio; umidade;
pH; tipo de solo; presenga de roupas; atividade de
predadores e insetos e profundidade em que o cadaver foi
enterrado (Figura 5). O entendimento dos efeitos de

exposi¢do ante-mortem a

fatores diversos sobre a taxa de decomposigdo e sucessdo
do microbioma garante o desenvolvimento de um modelo
Unico e generalizado para a estimativa do IPM mais
precisa [11], [51].

Fatores intrinsecos
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Figura 5. Fatores que influenciam a decomposi¢do humana e as comunidades de microrganismos. Fonte: adaptado de [51] utilizando o programa

BioRender.
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Em temperaturas mais elevadas e em ambientes
umidos observa-se maiores indices de atividade
microbiana. Ap6s a morte ha uma mudanca consideravel
no pH devido principalmente a lise das células, o pH do
sangue varia de 7,4 para 5,1, facilitando o crescimento de
microrganismos acidofilos; e durante a fase enfisematosa,
gases como o metano sdo liberados, também contribuindo
para o decaimento do pH do cadaver, assim o isolamento
de organismos acidofilos tem uma relevancia forense na
determinacdo do intervalo de tempo da morte. Além do
mais o ambiente acido promove o crescimento de muitos
comensais lipofilicos na pele, como Propionibacterium
acnes e o fungo Malassezia sp [11], pertencentes ao
epinecrobioma, o qual sera discutido posteriormente.

O uso prolongado de antibidticos altera o microbioma
normal do organismo humano, infecg¢des por Clostridium
difficile sdo comumente associadas com o uso de
antibiodticos, o que torna o hospedeiro suscetivel a outras
doengas, altera o microbioma e consequentemente
também altera a dindmica do tanamicrobioma apds a
morte, interessantemente Clostridium foi encontrada em
maior abundancia em tecidos de casos de morte por
overdose de drogas [11].

Dietas de longo prazo também exercem influéncia na
composi¢do do microbioma gastrointestinal, logo também
influenciam o tanatomicrobioma, visto que o principal
foco ¢ no trato gastrointestinal. Por
microrganismos a bile como Alistipes,
Bilophila e Bacteroides sdo mais comuns em individuos
com uma dieta de base animal, enquanto dietas a base de
plantas encorajam o Roseburia,
Eubacterium rectale € Ruminococcus bromii [11]. Assim
¢ preciso entender o historico de uso de antibidticos e
outros farmacos e a dieta individual antes de se fazer uma
analise generalizada no tanatomicrobioma.

exemplo,
tolerantes

crescimento  de

Fatores bioticos, incluindo a presenca de insetos

necrofagos, desempenham papel significativo na
composi¢ao do microbioma post mortem.
Gammaproteobacteria, incluindo Ignatzschineria,

Wohlfartiimonas ¢ Paenalcaligenes sp., proliferam tanto
em cadaveres quanto no solo circundante quando ocorre a
colonizagdo por moscas [45]. Essa colonizagdo
geralmente acontece durante as fases ativas da
decomposi¢do, quando o corpo ainda se encontra imido.
Contudo, sua abundéncia diminui nas fases posteriores,
quando o corpo ja esta ressecado ou esqueletizado [58].
Esse padrdo sugere uma origem entomoldgica desses
microrganismos [59], ressaltando sua relevincia na
estimativa do intervalo post mortem.

A presenga de infecgdes ante-mortem contribuem para
uma putrefacdo acelerada, por conta da presenga prévia de
microrganismos ativos no organismo [11].

Apesar de diversos fatores ambientais poderem
influenciar a composicdo das comunidades microbianas,
um estudo recente com 36 cadaveres em diferentes locais
demonstrou que o mesmo grupo de microrganismos
especializados na decomposicdo, formando uma rede de
interacdes, estd presente nos corpos independentemente
dos efeitos da localizagdo geografica, do clima e das
estagdes do ano. Ha evidéncias de maior eficiéncia no
processamento de compostos ricos em lipidios e proteinas
por meio das interagdes entre organismos. Além disso,
verificou-se que os microrganismos chegam de forma
relativamente consistente em determinados estagios
especificos ao longo de 21 dias, com os insetos
desempenhando papel crucial na colonizagdo do corpo

por esses microrganismos [60].

Taxons importantes para a determinacdo do IPM,
como Peptostreptococcus sp., Sporosarcina sp. €
Clostridiales sp., foram identificados na decomposi¢do de
corpos tanto em ambientes semiaridos quanto temperados,
sugerindo que alguns grupos respondem de forma ubiqua,
independentemente do clima [60]. Embora visualmente a
decomposicdo seja afetada pelas diferentes estagdes, o
que poderia alterar a estimativa do IPM se baseada apenas
em critérios classicos visuais, os grupos microbianos
apresentam certa uniformidade. Isso possibilita uma
maior padronizacdo para aplica¢des futuras nas ciéncias
forenses.

3.3.2. Comunidades epinecroticas ou epinecrobioma

O ambiente da pele humana ¢ frio, acido e dessecado,
compreendendo um habitat Gnico para o estabelecimento
de conjuntos especificos de microrganismos, incluindo
bactérias, fungos, virus e acaros [11]. As comunidades
epinecroticas habitam as superficies corporais externas
como tecidos epiteliais e oral, também
demonstram um potencial para serem usadas como

marcadores para a determinagdo do IPM [11].

mucosa

As bactérias presentes na pele sdo altamente diversas,
exibindo uma variabilidade distinta entre individuos. Elas
podem persistir em superficies por longos periodos, isto
porque muitas sdo altamente resistentes a estresses
ambientais como umidade, temperatura e até mesmo
radiagdo UV [61], assim, seriam adequadas para serem
utilizadas como uma assinatura microbiologica post
mortem.

A cavidade oral abriga um dos mais diversos
microbiomas do corpo, sendo o segundo mais complexo,
atrds apenas do microbioma gastrointestinal. Adserias-
Garriga et al. [62] analisaram a decomposi¢ao de trés
individuos, sendo um homem e duas mulheres, em que se
coletaram amostras de swab oral diariamente nos
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diferentes estagios da putrefacdo cadavérica. Os trés
apresentaram alteragdes sucessionais semelhantes ao
longo do processo. Firmicutes e Actinobacteria sdo os
filos nativos mais prevalentes da cavidade oral em
organismos vivos, assim, se mostram como filos
predominantes no estagio cromatico, correspondendo ao
intervalo de 1 a 5 dias apds a morte, no qual ainda se
fazem presentes as condi¢des aerobicas. Entre os dias 5 e
7, Tenericutes aparecem de forma transitoria, enquanto
Firmicutes e Actinobacteria diminuem em abundéncia
relativa. A presenca de Tenericutes corresponde somente
ao periodo enfisematoso, mesmo quando este ndo ¢
visualmente reconhecivel, provavelmente pelo fato de que
as mudancas fisico-quimicas e as condigdes nutricionais
correspondem ao seu nicho raro. Tenericutes compdem
parte do microbioma gastrointestinal e se espalham até
atingir a cavidade oral durante o periodo enfisematoso
[62].

Quando o oxigénio ¢ consumido, grupos
fermentativos como Tenericutes ¢ Proteobacteria, passam
a prevalecer. Dos dias 6 ao 12, a abundéincia de
Firmicutes aumenta, sendo predominante no periodo
coliquativo, porém a estrutura da sua comunidade neste
estagio difere da comunidade de Firmicutes que esta
presente no periodo cromatico, que era representada
principalmente por filotipos naturalmente presentes no
microbioma oral. Clostridiales e Bacillaceae sao os
principais representantes de Firmicutes presentes a partir
do estagio enfisematoso até o periodo coliquativo. Estas
familias sdo capazes de formar esporos, e assim
conseguem resistir as condigdes desfavoraveis do
ambiente, podendo ser interpretadas como microbiota
oportunista nativa de solo. As comunidades bacterianas
sdo dispostas em um eixo temporal conforme as
condigdes do ambiente cadavérico, principalmente

relacionado com a disponibilidade de oxigénio [62].

Ao nivel de familias, o periodo cromatico ¢
caracterizado por representantes comumente encontrados
no microbioma oral como Lactobacillaceae,
Staphylococcaceae, Gemellaceae, Carnobacteriaceae,
Aerococcaceae, Veillonellaceae, Streptococcaceae,
Campylobacteraceae, Micrococcaceae,
Bifidobacteriaceae, Actinomycetaceae e

Corynebacteriaceae [58], [62].

No periodo enfisematoso as familias predominantes
foram Peptostreptococcaceae e Bacteroidaceae, a maioria
sendo representante oral, também Enterococcaceae,
representante  gastrointestinal. Ao fim do periodo
enfisematoso Clostridiales tiraram proveito das mudancas
nas condi¢des ambientais, principalmente a deple¢do de
oxigénio [58], [62].

No periodo coliquativo Gammaproteobacteria,
Pseudomonadaceae, Alcaligenaceae, Planococcaceae, € o
género Acinetobacter, que sdo representantes do solo,
tornam-se predominantes. E durante a esqueletizacdo, ¢
caracteristico a presenga de Bacilli e Clostridia,
formadores de esporos, que permite a rapida colonizacdo

em novas condigdes ecologicas [58], [62].

No que se refere ao microbioma oral, Dong et al. [63]
analisaram a correlagdo entre microrganismos orais € o
IPM por meio do exame de 23 amostras em modelos
experimentais com ratos. No nivel de filo, dentro de um
intervalo de 10 dias apds a morte, Proteobacteria e
Firmicutes dominaram consistentemente. Proteobacteria
apresentaram tendéncia inicial de declinio seguida de
aumento, enquanto Firmicutes mostraram um aumento
inicial seguido de reducdo. Os filos Actinobacteria e
Bacteroidetes também estavam presentes, mas declinaram
com o aumento do IPM. Ficou evidente que as alteracdes
observadas em Proteobacteria possuem correlagdo linear
positiva com o tempo desde a morte.

classe, a abundincia de
Gammaproteobacteria aumentou com o IPM, ao passo
que Alphaproteobacteria ¢ Bacteroidia diminuiram. No
nivel de ordem, a abundancia relativa de Enterobacteriales
aumentou com o IPM,

Bacteroidales e Rhizobiales
Lactobacillales apresentou aumento inicial seguido de
declinio ao longo do tempo [63]. No nivel de familia, a

abundancia de Enterobacteriaceae,

No nivel de

Pasteurellales,
diminuiram. A ordem

enquanto

tipicamente
encontrada no ambiente intestinal, aumentou, enquanto
Pasteurellaceae e Phyllobacteriaceae diminuiram com o
tempo. Em contrapartida, as familias Streptococcaceae,
Ruminococcaceae ¢  Bacteroidaceae  apresentaram
aumento inicial seguido de redu¢do com o avango do

tempo apds a morte [63].

No nivel de género, Proteus apresentou relacdo linear
positiva com o IPM, visto que sua abundancia relativa
aumentou ao longo do tempo. Quanto a diversidade, a
diversidade alfa do microbioma oral diminuiu com o
aumento do intervalo de tempo. Os autores destacam que
Gammaproteobacteria e Proteus s3o os melhores
candidatos para a estimativa do tempo desde a morte a
partir de amostras orais, particularmente em IPMs mais
longos [63].

Em um estudo que utilizou carcagas de suinos como
modelos para avaliar a comunidade bacteriana durante o
processo de decomposigdo, foram coletadas amostras da
cavidade oral e da pele. As comunidades apresentaram
variagdes notaveis na riqueza de taxons e nos padrdes de
abundancia relativa, tanto no nivel de filo quanto de
familia, ao longo da decomposi¢do. Segundo Pechal et al.
[64], Proteobacteria foi o filo dominante do primeiro ao
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terceiro dia apds a morte, mas apresentou declinio a partir
do quinto dia. Nesse ponto, Firmicutes tornou-se o taxon
dominante 2 medida que a decomposi¢do progredia. O
aumento de Firmicutes observado nesse estudo ¢
consistente com os achados de Adserias-Garriga et al.
[62] apesar da utilizacdo de carcagas suinas em sua
pesquisa [62], [64]. Esse resultado sugere que modelos
animais podem ser uteis na predicdo da sucessdo
microbiana. Ambos os estudos coletaram amostras orais,
o que pode explicar a semelhanga na sucessdo observada.
Tal evidéncia ressalta a importancia da padronizagdo das
metodologias de pesquisa, especialmente em se tratando
do uso de modelos animais.

Pechal et al. [64] também avaliaram familias, durante
a amostragem inicial Bacteroidaceae e Moraxellaceae
foram indicadores significativos desta primeira etapa
decomposicional, enquanto Bacillaceae e Clostridiales
Incertae Sedis X1 foram significativamente representadas
nas comunidades apds o quinto dia, ou seja, se fazem
presentes a medida que o IPM aumenta. Os filos que
melhor demonstraram a variagdo do tempo foram
Bacteroidetes, Proteobacteria, Actinobacteria e Firmicutes
[64].

Em outro estudo utilizando modelos humanos, regides
do palato duro foram amostradas para analise do
microbioma oral. O estudo combinou metodologias de
sequenciamento do rRNA 16S com abordagens de
metagenOmica, metatranscriptomica e métodos de cultivo.
Nos quatro métodos empregados, os filos predominantes
foram Proteobacteria, Firmicutes,
Bacteroidetes. Contudo, o nivel de filo mostrou-se

Actinobacteria e

insuficiente para diferenciar amostras de acordo com o
estagio de decomposig¢do. Uma resolucdo mais adequada
pode ser alcangada no nivel de género, permitindo
distinguir comunidades entre estagios iniciais e avangados
de decomposi¢do. Taxons presentes no microbioma oral
normal antes da morte, como Lactobacillus,
Streptococcus, Rothia e Candida, sdo progressivamente
substituidos por taxons como Lysinibacillus, Vagococcus,

Ignatzschineria e Yarrowia ao longo do tempo [65].

Em amostras coletadas durante as fases iniciais da
decomposi¢do, Firmicutes emerge como o filo
predominante, e géneros predominantes incluem Rothia e
Lactobacillus. Actinomyces, Clostridium e Streptococcus
também apresentam quantidades significativas. Além
disso, Pseudomonas,

Lysinibacillus,  Vagococcus,

Ignatzschineria, Acinetobacter, Enterococcus e

Erysipelothrix foram identificados tanto nos estagios
iniciais quanto nos mais avangados do processo [65]. Nas
amostras  coletadas em  estagios avangados de
decomposi¢do, observa-se um aumento da prevaléncia de
Proteobacteria, com  destaque

para o  género

Pseudomonas, além do registro da presenca de
Oblitimonas. Durante a fase de esqueletizacdo, nota-se a
ocorréncia do género Comamonas, bem como de grupos
com maior resisténcia a condi¢des ambientais severas
[65].

Ashe et al [65] também discutem o impacto de
artropodes e de determinados vertebrados no processo de
decomposicdo. Esses organismos podem atuar como
vetores de microrganismos especificos, incluindo os
géneros Ignatzschineria ¢ Wohlfahrtiimonas. Assim como
discutido em Hyde et. al. [58] e Adserias-Garriga et al.
[62], que pontuam que para amostras de pele, os géneros
Pseudomonas e Acinetobacter sdo dominantes antes da
fase coliquativa, ao passo que Ignatzschineria, associada
com larvas de moscas da familia Sarcophagidae, aumenta
em abundancia apds a fase de liquefacdo se iniciar,
sofrendo um decréscimo apds a perda de biomassa umida.
No entanto, apesar da mudanga observada nos tdxons ao
longo do tempo, ainda se faz necessario um refinamento
adicional para estabelecer uma correlagdo direta com a
estimativa do IPM [65].

A presenca de insetos em um corpo em decomposicao
pode afetar a riqueza de taxons bacterianos por meio da
competi¢do, a qual resulta na diminui¢do de taxons ao
longo do tempo. Os insetos utilizam os mesmos recursos
nutricionais que as bactérias, gerando competicdo, além
disso insetos apresentam mecanismos para combater
microrganismos, moscas varejeiras, por exemplo, podem
afetar diretamente espécies microbianas através de suas
secregdes quimicas [64]. Essa relacdo demonstra que um
corpo em decomposicdo deve ser analisado como um
novo ecossistema, contendo suas proprias relagdes entre
os fatores bidticos e abidticos. Considerando essas
interagdes ecolodgicas, deste modo, é importante estudar as
comunidades microbianas e entomologicas como
entidades interconectadas, considerando suas influéncias
mutuas e o impacto de outros fatores sobre a
decomposicao.

Também se observa que as bactérias presentes no
corpo podem ser transferidas do corpo para o solo,
colonizando e alterando a sua composi¢do. Firmicutes
diminui em abundancia nas superficies corporais em
decomposi¢do, mas aumenta em abundancia no solo ao
redor do cadaver com o avango da decomposi¢do [49].
Assim, estes grupos também apresentam um potencial
para serem usados como marcadores de um relogio
microbioldgico, que ¢€ a sucessdo post
sincronizada de uma diversidade microbiana que ocorre
durante o decaimento cadavérico. As comunidades
epinecréticas nao apenas atuam como marcadores do
tempo de morte, mas também podem auxiliar na

mortem

inferéncia do local do 6bito. Essas comunidades, expostas
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na superficie corporal, interagem de forma estreita com o
ambiente circundante. Sua composicdo varia de acordo
com a localizagdo geografica e o tipo de ambiente em que
o cadaver se encontra [49]. Portanto, torna-se possivel
determinar se um cadaver foi ou ndo transferido de um
local para outro.

De forma geral, a decomposicdo ¢ um processo
dindmico que ndo ¢ completamente deterministico, sendo
influenciado pela estocasticidade, o que leva a trajetdrias
ligeiramente diferentes na sucessdo das comunidades
bacterianas entre individuos. Alguns estudos demonstram
que a importancia relativa dos processos estocasticos e
deterministicos na sucessdo microbiana, em especial a
selecdo ambiental, varia ao longo do tempo. Processos
estocasticos tendem a predominar nos estagios iniciais da
sucessdo, enquanto os deterministicos tornam-se mais
relevantes nas fases posteriores. Apesar das variagdes
individuais na sucessdo microbiana, ainda é possivel
identificar um padrdo consistente [14], [60]. A medida
que a decomposi¢do avanga, as comunidades microbianas
tornam-se mais semelhantes [58], mesmo quando eram
inicialmente distintas entre os individuos, o que permite
estabelecer uma cronologia padronizada.

Diversos grupos de microrganismos foram propostos
para utilizacdo no estudo a fim de identificar os mais
apropriados. Alguns filos mostraram-se notavelmente
mais abundantes durante o processo de decomposigdo,
como Proteobacteria, Firmicutes e Bacteroidetes, que sdo
indigenas aos oOrgdos analisados. Os Bacteroidetes sdo
altamente  prevalentes nos estagios iniciais da
decomposigdo (ocorrendo poucas horas apds a morte) em
razdo de sua presenga natural nos intestinos, que
constituem o principal local de inicio da putrefagdo.
Entretanto, sua abundancia diminui a medida que o tempo
avanca. Apos um periodo mais prolongado de
decomposigdo (tipicamente apods sete dias) observa-se um
aumento na prevaléncia de Proteobacteria e Firmicutes,
em especial do género Clostridium. Dessa forma, esses
tr€s taxons s3o considerados adequados para

implementagdo como bioindicadores.
4. CONCLUSOES

Os processos que envolvem a morte e os periodos
subsequentes ainda permanecem em grande parte um
mistério, havendo muito a ser descoberto. O estudo dos
microrganismos fornece subsidios para a compreensio
dos processos de decomposicdo que ocorrem apds a
morte. A estimativa do IPM constitui uma etapa crucial
nas investigagdes criminais e representa um tema
recorrente nas pesquisas em ciéncias forenses. O
desenvolvimento de técnicas mais precisas para essa
determinacdo mostra-se cada vez mais necessario, tendo

em vista o carater subjetivo e as limitagdes dos métodos
atualmente disponiveis.

O microbioma post mortem configura-se como uma
nova ferramenta com potencial aplicagdo nas ciéncias
forenses. Persistem lacunas no conhecimento sobre a
decomposicdo cadavérica, em parte devido a escassez de
modelos humanos disponiveis para estudo. E possivel
responder a hipdtese de que os microrganismos,
particularmente aqueles presentes no tanatomicrobioma e
no epinecrobioma, podem ser utilizados na determinagao
do IPM. Isso evidencia as interagdes diversas e complexas
das comunidades microbianas no corpo e no solo, assim
como o processo de decomposicdo de drgaos especificos e
0s potenciais microrganismos presentes em cada estagio.

Com base nas descobertas apresentadas nesta revisdo e
em pesquisas anteriores, sugere-se que orgaos especificos,
como intestinos, cérebro, coragdo, figado e rins, bem
como cavidades como a cavidade oral, possam ser
empregados em investigagdes do IPM. Esse fendmeno
ocorre devido a migragdo de bactérias intestinais,
responsaveis por iniciar o processo de decomposicao, para
outros  6rgdos. Consequentemente, orgaos
apresentam diferentes cronologias de decomposigao.

€SSES

Apesar dos avangos significativos nos ultimos anos,
ainda existem questdes ndo respondidas quanto ao uso da
sucessdo microbiana em cadaveres para a estimativa do
IPM. E essencial compreender os padrdes e processos que
regulam a sucessdo dos microrganismos ap6s a morte.
Esse conhecimento permite o desenvolvimento de
hipoteses sobre como tais organismos respondem as
alteragdes no corpo e possibilita a predicdo de condi¢des
futuras. A variagdo na estrutura e na funcdo das
comunidades microbianas pode ser atribuida a fatores
deterministicos, como condi¢des abidticas (temperatura e
umidade) e fatores bidticos (presenca de insetos), bem
como a fatores estocasticos, como perturbagdes no
ecossistema.

Apesar da hipotese da utilizagdo de microrganismos
para o calculo do IPM se mostrar plausivel, porém ainda
ndo plenamente validada, os estudos existentes ainda sdo
insuficientes para que estes sejam utilizados como uma
ferramenta na rotina forense. Isso em parte pela escassez
de pesquisas realizadas na 4rea e a auséncia de
padronizagdo metodoldgica, dado que os estudos
analisados foram realizados em diferentes organismos
(humanos, ratos e porcos) com amostragens em diferentes
orgdos ¢ em diferentes condigdes ambientais. A
compreensdo da reprodutibilidade desse processo em
diferentes condigdes ambientais e geograficas ¢
fundamental para aumentar a confiabilidade da técnica.
Esse esforco busca validar cientificamente e estabelecer o
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microbioma como uma evidéncia a ser utilizada na rotina
pericial.

Os estudos devem adotar abordagem
padronizada, incluindo a coleta sistematica de amostras de
regides anatOomicas especificas, a utilizacdo de tecidos
idénticos e a aplicagdo de técnicas uniformes de
amostragem. Somente mediante a adesdo a esses
protocolos sera possivel comparar resultados e estabelecer
um padrio de sucessdo confidvel. Além disso, ¢€
imprescindivel a realizagdo de estudos em modelos
animais ¢ humanos desenvolvidos em diferentes paises e
climas, a fim de considerar o impacto de fatores externos,
como o clima, na sucessdo microbiana. Isso é relevante
porque grande parte das pesquisas concentra-se em paises
como Estados Unidos e Canadd, o que dificulta a

uma

utilizacdo dos mesmos dados em regides com padroes
climaticos distintos, como os paises tropicais.

Os autores reconhecem que esta revisdo integrativa
pode conter limitagdes, porém enfatizam que esta trata-se
de uma revisao destinada a apontar topicos para pesquisas
futuras. Ademais, o estudo do microbioma post mortem
apresenta implicagdes ndo apenas para a academia e para
as forgas de seguranga, mas também para a sociedade
como um todo. Os dados obtidos por meio dessas
pesquisas podem constituir evidéncias fisicas valiosas em
investigagdes médico-legais.
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APENDICES OU ANEXOS
Abaixo encontra-se um esquema ilustrativo das fases

da  decomposicao respectivos
predominantes em cada uma a fim de facilitar a

com 0S taxons

compreensdo dos principais achados neste estudo teorico.
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