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Resumo

Introducdo: A identificagdo humana por DNA é atualmente considerada crucial para a resolucéo de situacBes envolvendo matéria
penal, bem como aquelas relacionados a paternidade e continua revolucionando as areas juridicas e penais. As principais regides
polimérficas de DNA usados na rotina forense sdo os STRs (Short Tandem Repeats) presentes nos cromossomos autossémicos.
Objetivo: Este estudo teve como objetivo identificar o perfil das vitimas afetadas por varios tipos de crimes ocorridos em
Pernambuco. Materiais e Métodos: O Laboratério de Pericia e Pesquisa em Genética Forense (LPPGF) proveu 125 casos de varios
tipos de crimes ocorridos em Pernambuco entre 2012 e 2014. A verificagdo de identificacdo humana por amostras de masculo e 0sso
foi realizada por amplificagdo de DNA e genotipagem pela alimentagéo do sistema Plex Fusion (24 loci STR) e ABI PRISM 3500
HID respectivamente. As analises estatisticas foram realizadas pelos softwares: "familias" e "patcan". Resultados: O LPPGF recebeu
dois tipos de amostras bioldgicas para 0s ensaios de identificacdo genética humana: tecido 6sseo (52,8%) e o tecido muscular
(47,2%). A alta prevaléncia de casos em aberto (47,2%) e homicidio (42,4%), tanto na area metropolitana, quanto no interior, alerta a
necessidade de implementar programas sociais de prevencdo e qualidade de vida, além da necessidade de mais celeridade nas
investigacdes policiais. Conclusdes: A abordagem genética para identificacdo humana, principalmente vitimas de crimes, é uma
condicdo importantissima para a resolugdo de qualquer tipo de processo criminal e reduzir ainda mais a agonia vivida por familias
que tiveram seus entes queridos desaparecidos.

Palavras-Chave: Identificagdo humana; DNA Forense; STRs; Homicidio.

Abstract

Introduction: The human identification by DNA is currently considered crucial for the resolution of situations involving criminal
matters as well as those related to paternity and continues revolutionizing the legal and criminal areas. The main polymorphic regions
of DNA used in forensic routine are the STRs (short tandem repeats) present in autosomal chromosomes. Objective: This study
aimed to identify a profile of victims affected by several kinds of crimes that occurred in Pernambuco. Materials and Methods:
Laboratério de Pericia e Pesquisa em Genética Forense (LPPGF) provided 125 reports of several kinds of crimes that occurred in
Pernambuco between 2012 and 2014. Verification of human identification by muscle and bone samples was performed by DNA
amplification and genotyping by Power Plex Fusion System (24 loci STRs) and ABI PRISM 3500 HID respectively. Statistical
analyzes were carried out by software: "familias" and "patcan”. Results: LPPGF received two types of biological samples for human
identification genetic test: bone tissue (52.8%) and muscle tissue (47.2%). the high prevalence of open cases (47.2%) and murder
(42.4%), both metropolitan area, as up-state alerts the need to implement improvements social programs of prevention and quality
and speed of police investigations. Conclusions: The genetic approach to human identification, mainly victims of crimes, is very
important for resolving any kind of criminal case and further reduce the agony experienced by families who had their missing loved
ones.
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1. INTRODUCAO

A identificacio humana €é um processo de
investigacdo forense necessario para caracterizar o
inicio e o fim da personalidade civil [1]. O evento da
morte de um individuo extingue o poder familiar,
limites de casamento, contratos pessoais e usufruto e,
sem confirmagdo néo inicia o processo de sucessdo [2].
Além disso, a identificacgdo humana é uma questdo
juridica de importancia em casos criminais, exigindo a
necessidade de investigacéo [3].

A busca de métodos confiaveis de identificacdo
humana sempre foi uma grande necessidade social. Em
diversas situacGes, tais como guerra, agitacdo socio-
politica e de desastres de massa mostram a necessidade
urgente de uma acéo eficaz para identificar as vitimas,
com o objetivo de suavizar de alguma forma a
ansiedade social que sempre se instala [4].

A identificagdo humana por DNA ¢é atualmente
considerada crucial para a resolucdo de situacdes que
envolvem matéria penal, bem como os relacionados
com a paternidade e continua revolucionando as areas
legais e criminais [5]. Esta abordagem baseia-se
principalmente nas diferencas entre individuos em
regifes ndo codificantes do genoma. Estas diferencas
sdo o principio basico da metodologia utilizada em
Genética Forense [6].

Em sequéncias de DNA repetitivas sdo encontradas
repeti¢des “in tandem” que podem determinar regides
hipervaridveis classificaveis por polimorfismos [7]. As
principais regifes polimorficas do DNA utilizadas na
rotina forense sdo os STRs (short tandem repeats)
presentes nos cromossomos autossdémicos. O tipo e
guantidade minima de marcadores sdo validados e
sugeridos por renomadas instituices nacionais e
internacionais [8,9]. Quanto maior o numero de
marcadores e mais estudadas as frequéncias alélicas
desses marcadores na populacdo local, maiores as
chances de sucesso na identificagdo forense [10,11].

Devido a falta deste tipo de estudo na populagéo do
Nordeste do Brasil, o presente artigo objetivou
caracterizar um perfil geral das vitimas acometidas por
varios tipos de crimes que ocorreram em Pernambuco
entre 2012 e 2014, abrangendo varidveis como sexo,
amostra utilizada e localizacdo geogréafica da agressdo,
apos sua identificacdo pelo DNA.

2. MATERIAIS E METODOS

2.1. Materiais

Neste estudo, o Laboratdrio de Pericia e Pesquisa em
Genética Forense de Pernambuco (LPPGF-PE) proveu
125 relatérios policiais com laudos genéticos de varios
tipos de crimes que ocorreram em Pernambuco entre
2012 e 2014.

2.2. Métodos
2.2.1 Extracdo e Quantificacdo de DNA

O DNA foi extraido a partir de amostras bioldgicas
por dois métodos diferentes: por extracdo organica
(utilizada em amostras questionadas) e usando Kits de
DNA IQTM System Promega ® (utilizada em amostras
de referéncia).

As amostras bioldgicas utilizadas foram de osso e
musculo, visto que para estas o LPPGF possui validagdo
metodolégica. A escolha da primeira, Gltima ou ambas,
variou de acordo com o caso e a disponibilidade das
mesmas. Estas amostras eram entregues ao LPPGF
oriundas do IML.

A quantidade de DNA recuperado foi quantificada
por PCR em Tempo Real, utilizando o reagente
Quantifilier® Duo DNA Quantificacdo Kit (Life
Technologies) juntamente com o sistema de PCR
Tempo Real 7500 (Life Technologies).

2.2.2 Amplificacdo do DNA

As amostras de DNA extraidas foram amplificadas
pela reacdo em cadeia da polimerase (PCR), utilizando
0 sistema de andlise de loci de STR PowerPlex Fusion
System (Promega Corporation), com um total de 24
loci.

2.2.3 Genotipagem do DNA

Os produtos de amplificacdo foram submetidos a
eletroforese capilar utilizando o equipamento ABI
PRISM 3500 Genetic Analyzer HID (Applied
Biosystems), no qual 22 (loci) STR foram analisados
(D3S1358, D1S1656, D2S441, D10S1248, D13S317,
PENTA E, D16S539, D18S51, D2S1338, CSF1PO,
PENTA D, THO01, vWA, D21S11, D7S820, D5S818,
TPOX, D8S1179, D12S391, D19S433, FGA,
D221045), além do gene da amelogenina e do
fragmento do cromossomo Y, DYS391, para identificar
0 género sexual.

Todas as metodologias moleculares foram abordadas
de acordo com as instrugdes dos respectivos fabricantes
e, ainda, todos os procedimentos operacionais padroes
foram validados.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

O estudo de polimorfismos de DNA nuclear de
cromossomos autossdmicos foi realizado a partir de
amostras recolhidas, o que permitiu determinar a partir
das amostras questionadas o perfil genético de cada
vitima. O LPPGF recebeu dois tipos de amostras
biologicas para a identificagdo humana: tecido dsseo
(52,8%) e o tecido muscular (47,2%). Esses valores
retratam a seguinte realidade: menos da metade das
amostras biologicas recebidas pelo LPPGF estavam
conservadas suficientemente para extracdo de DNA
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através de tecido muscular, ao passo que todo o restante,
ndo apresentava essas condicfes satisfatorias, sendo
necessaria uma extracdo mais demorada, através do
tecido 6sseo. Vale salientar que o LPPGF nédo obteve
problemas no processamento das 125 amostras
utilizadas neste estudo.

O fluxo de trabalho do LPPGF inclui a extragdo de
DNA a partir destes dois tipos de amostras bioldgicas
para as amostras questionadas e o esfregago bucal para
as amostras de referéncia. Tais amostras sdo
encaminhadas ao LPPGF a depender do estado de
conservacao do cadaver. Todos os métodos moleculares
abordados neste artigo foram validados.

Qualquer amostra biolégica recolhida na cena do
crime pode ser submetida a técnicas de identificacéo
baseadas nas regides polimorficas do DNA, processo
seguro, com alto poder de discriminacdo e alta
confiabilidade, sendo aceita como prova legal em
processos judiciais [12]. Quando o corpo estd em um
estado de decomposi¢cdo muito avancado, carbonizado
ou esqueletizados ou em condi¢fes que impedem o uso
de impressdo digital ou odontologia legal, é necessario
analisar o DNA [13].

O FBI (Federal Bureau of Investigation) adota e
recomenda um conjunto padrdo de loci que sdo seguidos
pelos laboratorios de genética forense em varios paises.
Durante muitos anos o FBI preconizou que a anélise
genética de pelo menos 13 regies autossdmicas e uma
sonda para o gene da amelogenina, usado para
identificar o sexo, é suficiente para resolver os casos
forenses [14]. Mas para garantir uma estatistica robusta
usamos em nosso estudo 24 marcadores STRs.

Como mostrado na Figura 1, a alta prevaléncia de
casos em aberto (47,2%) alerta a necessidade de
implementar melhorias na qualidade e velocidade das
investigacBes policiais. Em outras palavras, as vitimas
estdo sendo identificadas geneticamente, mas o
diagnostico diferencial de ato criminoso e suas
circunstancias ndo. O Relatério da Comissdo
Internacional de Direitos Humanos observou que 0s
casos abertos sdo absolutamente incompletos e omissos,

e ainda 71% ndo sdo encaminhados, levando a lugar
nenhum [15].
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Figura 1. Frequéncia dos crimes que acometeram as vitimas
analisadas pelo LPPGF entre 2012 e 2014.

O crime que mais afeta o estado de Pernambuco é o
assassinato (42,4%), tanto na area metropolitana, como
no interior, sequido dos acidentes de trafego (8,8%), e
por fim suicidio e afogamento (ambos com 0,8%). Tais
dados mostram a necessidade de implementar politicas
publicas de combate a violéncia primaria em todo o
estado. A percentagem de 77% das vitimas serem do
sexo masculino, atacados principalmente no interior de
Pernambuco, ajudam a criacdo de estratégias para
entender as razdes e motivaches para tal nimero
(Tabela 1). O trafico de drogas tem sido o principal
fator responsavel pelo aumento na criminalidade nos
Gltimos anos, sendo o homicidio o crime de maior
violéncia no contexto social [16]. Numeros da
Secretaria de Defesa Social de Pernambuco mostram
gue no primeiro semestre de 2015, 45% dos homicidios
no interior de Pernambuco tiveram ligacao direta com o
trafico [17]. Apesar dos esforcos da referida Secretaria,
0 més de julho de 2015 néo teve um bom resultado com
0 programa social chamado Pacto Pela Vida: depois de
dois meses consecutivos de queda, 0 aumento chegou a
15,6% no nimero de homicidios [18].

Tabela 1. Parametros analisados pelo LPPGF de acordo com os crimes ocorridos em Pernambuco entre 2012-2014.

Parametro Variavel Distribuicdo

n %
Sexo MaS(_:u_Iino 97 T7%
Feminino 28 33%
Amostra Osso 66 52.8%
Musculo 59 47.2%
Area Metropolitana 60 48%
Interior 65 52%
Total 125 100%
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4. CONCLUSOES

A abordagem genética para identificacdo humana,
principalmente vitimas de crimes, ¢ uma condicdo
importantissima para a resolugdo de qualquer tipo de
crime e reduzir ainda mais a agonia vivida por familias
que tiveram seus entes queridos desaparecidos.
Ademais, esses resultados podem contribuir para a
analise da epidemiologia dos casos de crime em uma
escala maior, e ajudara melhor a compreender e gerir a
base de dados de DNA local.
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