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Resumo

A epigenética envolve mudancas na funcdo dos genes que ndo estdo relacionadas a mudancgas na sequéncia do DNA. Dentro dos
mecanismos epigenéticos estdo a metilagdo do DNA e os RNAs néo codificantes (ncRNAs). A metilacdo do DNA é um processo pelo
qual se agrega grupos metil ao DNA e geralmente tem por fungdo, dificultar a transcricdo genética. Padrdes de metilagcdo podem ser
usados no campo forense para determinacéo tecidual e de fluidos, estimativa de idade e diferenciagdo entre gémeos monozigoéticos. Os
ncRNAs reguladores sdo moléculas de RNA que ndo sdo traduzidas em proteina, e tém uma importante fungdo na regulacdo da
expressdo génica. Dentre eles, 0s mais estudados sdo os microRNAs (miRNAs), que podem induzir silenciamento genético através da
sua associagdo direta com 0 RNA mensageiro (mMRNA). Numerosos estudos publicados relatam que muitos miRNAs séo expressos de
maneira tecido-especifica, sendo bastante promissores para o campo forense na identificacdo de fluidos bioldgicos como sangue,
sémen, saliva e secrecdes vaginais. Os RNAs longos nédo codificantes (INcRNAs) se valem de diversos mecanismos para regular a
expressdo génica. Diversos estudos tém demonstrado o potencial uso dos IncRNAs como marcadores bioldgicos, no entanto, devido
ao grande nimero de IncRNAs existentes, ainda precisam ser mais bem caracterizados para avaliar o seu possivel uso no campo forense.
As aplicacgdes epigenéticas nas ciéncias forenses sdo relativamente novas e atualmente limitadas, entretanto, 0 mundo da epigenética
tem o potencial de melhorar as investiga¢des criminais, aumentando a quantidade de informacdes que podem ser obtidas de materiais
bioldgicos obtidos nas cenas de crimes, contribuindo assim, no que diz respeito as evidéncias criminais para o sistema judicial.

Palavras-Chave: Epigenética; Epigendmica; Metilacdo; RNA néo codificante.

Abstract

Epigenetics involves changes in gene function that are unrelated to changes in the DNA sequence. Among the epigenetic mechanisms
are DNA methylation and non-coding RNAs (ncRNAs). DNA methylation is a process by which methyl groups are added to DNA and
generally acts to repress gene transcription. Methylation patterns can be used in forensic for identification of biological fluids and
tissues, age estimation and distinguishing between monozygotic twins. Regulatory ncRNAs are RNA molecules that are not translated
into protein and play an important role in the regulation of gene expression. Among them, the most studied are microRNAs (miRNAs),
which can induce genetic silencing through their direct association with messenger RNA (mRNA). Numerous published studies report
that many miRNAs are expressed in a tissue-specific manner, being quite promising for the forensic field in the identification of
biological fluids such as blood, semen, saliva and vaginal secretions. Long non-coding RNAs (IncRNAs) use several mechanisms to
regulate gene expression. Several studies have demonstrated the potential use of INcCRNAs as biological markers, however, due to the
large number of existing INcRNAs, they still need to be better characterized to evaluate their possible use in the forensic field. Epigenetic
applications in forensic science are relatively new and currently limited, however, the world of epigenetics has the potential to improve
criminal investigations by increasing the amount of information that can be obtained from biological material found at crime scenes,
thus contributing to more evidence for the justice system.

Keywords: Epigenetics; Epigenomics; Methylation; non-coding RNA.
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1. INTRODUCAO

O material genético como evidéncia para aplicacbes
forenses tem tido um imenso impacto no campo forense. O
acido desoxirribonucleico (DNA) pode servir como
evidéncia infalivel em casos criminais, e é considerado
imune & subjetividade e ao viés. Por isso, as evidéncias de
DNA sdo muitas vezes consideradas como modelo de
evidéncias forenses. No entanto, novas pesquisas
mostraram que 0 genoma ndo € inteiramente preditivo do
fendtipo e existem muitos outros fatores biol6gicos que
estdo envolvidos na expressdo génica. Sabe-se que todo o
DNA humano ¢é composto pelas mesmas bases
nucleotidicas, porém, é sabido que as células estdo
diferenciadas com base na sua funcéo. Estas diferencas séo
o resultado de interruptores moleculares que determinam a
expressdo génica. Ha muitos desafios envolvidos no estudo
de uma cena de crime, por isto, os cientistas forenses estéo
constantemente procurando por novos métodos para
melhorar as técnicas atuais que possam ajudar nas
investigacdes criminais [1-3].

Nos dltimos anos, a tipagem de DNA forense tem se
concentrado principalmente em demonstrar a ligagdo entre
um suspeito com a evidéncia, testando um conjunto de
marcadores de repeti¢do curta em tandem (STR). Com 0s
avangos na tecnologia de detec¢gdo de DNA e 0 aumento do
numero de marcadores disponiveis, perfis de DNA (teis
podem ser obtidos a partir de materiais de evidéncia
altamente danificados. No entanto, os perfis de DNA
muitas vezes podem falhar na identificacdo de pessoas
quando ndo ha suspeito disponivel, e o perfil de DNA de
evidéncia ndo corresponde ao de qualquer pessoa no banco
de dados de DNA Forense [4].

2. EPIGENETICA E EPIGENOMICA

O termo “epigenética” parece ser usado para explicar
uma ampla gama de observac@es bioldgicas, por isso é util
ter uma definigdo precisa de seu significado. A palavra
“epigenética” foi usada pela primeira vez por Conrad
Waddington em 1942, definindo-se como “um ramo da
biologia que estuda as interagdes causais entre genes e seus
produtos que ddo origem ao fenétipo”. Atualmente, o
termo epigenética pode ser definido como mudancas no
fendtipo que néo sdo causadas por alteracfes na sequéncia
de DNA que sdo mitoticamente e/ou meioticamente
hereditérias [5].

O termo "epigenoma" refere-se ao status epigenético
geral de uma célula, paralelo ao termo "genoma". O
epigenoma é o conjunto de modificagdes quimicas no
DNA que alteram a expressdo génica [6].

A epigenética estuda as alterages herdadas no fenétipo
ou expressdo génica causada por mecanismos diferentes
das alteragbes na sequéncia do DNA, e é uma é&rea
emergente de interesse nas ciéncias forenses. Essas

mudancas podem persistir através de mudltiplas divisdes
celulares, mesmo para o restante da vida da célula, e podem
durar varias geracdes. Os mecanismos epigenéticos mais
significativos incluem a metilagio do DNA, as
modificacbes das histonas (metilacdo e acetilagdo) e os
processos mediados pela classe mais recentemente
descoberta, os acidos ribonucleicos (RNAs) nao
codificantes (ncCRNAS) [7]. Nesta revisdo, daremos énfase
nos processos de metilacdo do DNA e nos ncRNAS,
mostrando o seu potencial uso nas ciéncias forenses.

3. METILAGAO DO DNA

A metilacdo do DNA é a modificacdo epigenética
melhor caracterizada, na qual um grupo metila (CH3) é
adicionado covalentemente a citosina no DNA,
especificamente em ilhas CpG (Figura 1) [3,7,8].
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Figura 1. Metilacdo do DNA. A metilagdo do DNA é um processo pelo
qual ha agregacdo de grupos metil (CH3) ao DNA e geralmente ocorre
para reprimir a transcrigo genética. A metilacéo da citosina para formar
5-metilcitosina ocorre na quinta posicdo no anel da pirimidina e é
realizada por enzimas DNA metilases DNTM.

As ilhas CpG metiladas préximas aos promotores do
gene o tornam compacto e inacessivel aos fatores de
transcricdo levando a inativacdo do gene. A epigenética
tem um amplo papel no desenvolvimento humano e é um
regulador chave do imprinting gendmico e da inativagdo do
cromossomo X. A ma programacdo da regulagdo
epigenética e a metilacdo aberrante do DNA estdo
relacionadas a vérias doengas humanas [5].

Apesar de sua estabilidade, a metilagdo do DNA ¢é
influenciada por vérios fatores, como nutrigéo,
envelhecimento, tabagismo, fatores psicossociais,
exposi¢ao a poluentes, entre outros. Com o passar dos anos,
a metilagdo do DNA diminui devido a perda da capacidade
da maquinaria de metilacdo do DNA de manter os padrGes
de metilagdo [9].

Em relagdo a outras modificacbes epigenéticas, a
metilacdo de DNA é a mais usada na pericia. Atualmente,
apenas um numero limitado de marcadores de metilagéo de
DNA séo aplicados para fins forenses. Essas abordagens
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incluem perfil de metilacdo de DNA para determinacédo
tecidual, predicdo de idade e diferenciacdo entre gémeos
monozig6ticos. O conceito de epigendmica personalizada,
que ja é utilizado na pesquisa médica, ainda ndo foi
reconhecido no campo forense [10,11].

3.1. Identificagéo de tecidos e fluidos corporais

Uma vez que analises recentes do epigenoma indicaram
que o DNA carrega padrdes de metilacdo tecido-
especificos, foi evidenciado o seu potencial uso para
identificacdo de fluidos corporais examinados no campo
forense [12-15].

Em ciéncias forenses, a deteccdo e identificacdo de um
fluido corporal presente na cena do crime é crucial para a
investigagdo.  Regides metiladas  diferencialmente
demonstram variacdo nos padrbes de metilacdo de acordo
com o tipo de tecido/célula/fluido. Tais regides podem ser
ndo metiladas em tecidos especificos, mas exibem graus
variados de metilagdo em outros, proporcionando assim
caracteristicas distintivas entre eles. Isso permite néo
apenas encontrar a origem da amostra de DNA, mas
também estimar a populacéo de vérios tipos de células na
amostra [9,11].

Ensaios de identificacdo de tecidos baseado em
metilagdo tém sido promissores para as aplicacbes
forenses, fornecendo um sistema de formato Unico com alta
especificidade, o qual pode identificar sangue, saliva,
sémen e pele, sugerindo que a identificacdo de tecidos por
padrbes de metilacdo provavelmente serd uma ferramenta
viavel para andlises forenses de materiais bioldgicos [12].

3.2. Diferenciagdo entre gémeos monozigoticos

A diferenciaco entre gémeos monozigéticos para fins
forenses é atualmente impossivel usando perfil de STR,
uma vez que compartilham o mesmo perfil genético. Essa
incapacidade causa problemas em casos criminais ou de
paternidade envolvendo gémeos monozigbticos como
suspeitos ou supostos pais [10,16].

Por outro lado, o perfil de metilagdo do DNA foi
recentemente proposto como uma abordagem para superar
este desafio. Kader e Ghai (2015) estudaram a metilagéo
de todo o genoma no DNA do sangue de 10 pares de
gémeos monozig6ticos, encontrando 19-111 sitios
metilados diferencialmente entre eles. No entanto, estudos
futuros precisardo abordar o nimero ideal de marcadores
epigenéticos necessarios para a identificacdo confidvel de
individuos gémeos monozigo6ticos, incluindo
consideraces estatisticas [10]. Xu et al (2015) concluiram
que existem diferencas globais na metilacdo do DNA em
alguns pares de gémeos monozigéticos. Eles propuseram
que a metilagdo do DNA na familia de elementos
transponiveis LINE-1 pode ser um marcador potencial para
ajudar a discriminar individuos dentro de pares de gémeos

monozigoticos. Além  disso, destacaram que a
especificidade do tecido deve ser considerada na pratica.
[16].

Os avancos no conhecimento do epigenoma irdo definir
se a metilacdo do DNA é uma metodologia apropriada para
resolver este problema forense [16,17].

3.3. Predicdo de idade

Existem muitas técnicas utilizadas para a estimativa da
idade individual, no entanto, muitas delas requerem a
presenca do individuo para analise, por exemplo registros
dentarios ou restos esqueléticos. Ainda assim, se uma
amostra de fluido corporal for recuperada da cena do crime
que seja atribuivel ao infrator e ndo houver perfis de DNA
suspeitos ou correspondentes nos bancos de dados de
DNA, essa amostra € a Unica coisa que pode ser analisada
para obter mais informacGes. Para estimar a idade humana,
varias estratégias de base molecular tém sido propostas,
como a determinagdo do comprimento dos telémeros que
diminui com o aumento da idade, identificacdo de
mutacgtes de RNA mensageiro (MRNA) que se acumulam
com o aumento da idade, de rearranjos de DNA de células
T, de delecBes de DNA mitocondrial dependentes da idade
ou alteracdes de proteinas, como a racemizacdo de acido
aspértico e produtos de glicagdo avancada. A epigenética
tem uma ligacdo comprovadamente forte com o
envelhecimento. Acredita-se que a idade e a metilagdo do
DNA exibem uma relacdo inversa, ou seja, ©
envelhecimento das células esta associado a perda da
metilagdo do DNA com uma precisdo aceitavel que é
clinicamente atil [3,18-25]. Varios estudos também
destacam mudancas relacionadas a idade na metilagdo
global do DNA [18,26]. Foi encontrada uma correlacéo
negativa entre idade e metilagdo do DNA em 43 sitios CpG
em seis genes [27], além de também terem sido
demonstradas que alteracfes na metilagio do DNA
relacionadas a idade, sdo tecido-especificas [28]. Por esses
motivos, 0 uso da metilagdo do DNA para a predicdo
individual da idade tornou-se rapidamente 0 método mais
confidvel para fins forenses.

3.4. Informacéo de ancestralidade

As populagbes sdo frequentemente divididas
categoricamente em grupos raciais/étnicos distintos com
base em construgdes sociais e ndo bioldgicas. A
ancestralidade genética tem sido sugerida como uma
alternativa a essa categorizacdo [31]. Na idade adulta, ha
evidéncias de que varios grupos raciais diferem em termos
de seus padres de metilacio do DNA em tecidos
saudaveis e seus padroes de mudanga em alguns tecidos
cancerosos. Existe uma extensa variacdo dependente da
populacdo e ancestralidade na metilagdo do DNA. De
acordo com estudos recentes, as populacdes africanas tém
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geralmente menor metilacdo global do que os caucasianos
[29,30]. A metilacdo medida no sangue periférico se
correlaciona com a composicdo leucocitaria e esta
associada a etnia, estresse psicossocial e status
socioecondmico no inicio da vida [32].

Um estudo de Rahmani et al (2017) demostrou que o
sinal de informacdo de ancestralidade é espelhado em
dados de metilacdo de DNA em todo o genoma [33].
Galanter et al (2017) tipificaram mais de 450.000 ilhas
CpG no sangue total de 573 individuos de diversas origens
hispanicas, encontrando que tanto a etnia auto-identificada,
quanto a ancestralidade geneticamente determinada, foram
significativamente associadas aos niveis de metilacdo em
916 e 194 CpG, respectivamente, concluindo que a
metilacdo diferencial entre grupos étnicos é parcialmente
explicada pela ancestralidade genética compartilhada [31].

Um estudo bastante relevante para discriminar
marcadores informativos de ancestralidade altamente
aplicavel as ciéncias forenses observou diferencas em
individuos negros, brancos e hispanos em Nova York até a
meia-idade. No registro de nascimento, 0s negros
apresentaram niveis mais baixos de metilacdo do que os
brancos e os hispanos. Essa associagdo entre a metilacéo
do DNA e os grupos ndo se alterou ap6s o ajuste das
varidveis do curso de vida. Outros fatores, como
tabagismo, tabagismo passivo e status socioeconémico
familiar também foram considerados, mas, no geral, 0s
individuos de raca negra demonstraram niveis mais baixos
de metilagdo [29].

Embora o uso da metilacdo diferencial pareca bastante
promissor na distincdo de grupos étnicos, é uma ferramenta
de grande preocupacdo devido as questdes legais e éticas
[11].

4. RNAS NAO CODIFICANTES (ncRNAs)

Com base nas suas fungdes, os ncRNAs podem ser
divididos em duas classes amplas: ncRNAs housekeeping
e ncRNAs regulatérios. Os housekeeping regulam
principalmente funcbes celulares genéricas, como por
exemplo, traducdo de mRNA, splicing e modificagédo de
RNA ribossémico (rRNA). Por outro lado, os reguladores
podem ser divididos, com base no comprimento do
transcrito, em transcritos ndo codificantes curtos,
compreendendo menos de 200 nucleotideos (nt) e NncRNAS
longos, compreendendo transcritos maiores que 200 nt
[34]. Esta classe de RNA ndo codificador de proteina e
moléculas de RNA funcional inclui RNAs néo codificantes
longos (IncRNAs), RNAs nédo codificantes circulares
(circRNAs), pequenos RNAs de interferéncia (SIRNA),
pequenos RNAs nucleolares (SnoRNA), RNA de interacéo
com piwi (piRNA), entre outros [35,36]. Dentro dos
ncRNAs vamos focar principalmente nos miRNASs e nos
IncRNAs.

Em geral, os miRNAs normalmente reprimem a
expressdo de alvos genéticos no nivel pés-transcricional
(Figura 2). Em contraste, os IncRNAs podem usar varios
métodos para regular a expressao génica. Estes incluem a
remodelacdo da cromatina para ativar ou reprimir a
transcricdo, modulando o pré-mRNA e inibindo a traducéo
do mRNA (Figura 2) [37].

Apesar de sua instabilidade termodindmica em relacéo
ao DNA, RNA de qualidade e quantidade suficiente para
analise pode ser recuperado de itens probatdrios
tipicamente encontrados em casos de biologia forense,
sendo possivel co-extrair DNA e RNA. Uma vez que o
RNA ¢é convertido em DNA complementar (cDNA), a
mesma analise quimica usada para o0 DNA pode ser
conduzida usando as mesmas plataformas analiticas. Ao
contrério do DNA gendmico, onde duas cOpias de um
segmento de DNA autossdmico estdo presentes em uma
célula, multiplos segmentos do genoma séo copiados em
espécies de RNA em uma célula. Esse aumento no nimero
de cpias pode ajudar a amenizar a redu¢do do nimero de
alvos do RNA devido a degradacdo normal que ocorre
durante a fase de secagem apds o liquido fisioldgico ter
sido depositado ex vivo [41].
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Silenciamento génico tradugao
Ligacdoaproteinas e
regular sua estabilidade
mRNA
Remodelacdo da
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Figura 2. Fungdes dos microRNAs (miRNAs) e RNAs longos nao
codificantes (IncRNAs). Os miRNAs desempenham papéis importantes
na regulagdo génica pds-transcricional. Em células animais, 0s miRNAs
regulam seus alvos por inibigdo traducional e desestabilizacdo do mRNA.
Os IncRNAs induzem ou suprimem a expressao génica induzindo
modificages na cromatina ou interagindo com a enzima RNA
polimerase; também podem agir como esponjas de miRNA, formar uma
estrutura estavel de RNA de fita dupla com mRNAs e regular a tradugéo;
além disso, podem se ligar a proteinas e regular sua estabilidade.

O perfil de miRNA tem sérias vantagens em
comparacdo com o perfil de mRNA. Em primeiro lugar,
devido ao seu pequeno tamanho, de cerca de 22 nt, 0s
miRNAs maduros sdo muito mais estaveis do que 0s
mRNAs, o que é de suma importancia em ambientes
forenses, pois torna os miRNAs maduros decididamente
menos suscetiveis ao fracionamento por tensdo quimica ou
fisica [38].

86



M.A. Caceres-Duran et al., Rev. Bras. Crimin. 12(2), 83-90, 2023

4.1. Identificacao de fluidos corporais

Tém sido demonstrados que alguns miRNAs sdo
expressos de maneira tecido-especifica e varios deles tém
sido identificados e sugeridos como biomarcadores
potenciais na identificagdo de fluidos corporais relevantes
nas ciéncias forenses.

A expresséo de 452 miRNAs humanos foi avaliada por
meio de analise quantitativa de PCR em vaérios fluidos
corporais, onde foi determinado um painel composto por
nove mMiRNAs (miR451, miR16, miR135b, miR10b,
miR658, miR205, miR124a, miR372 e miR412) que
apresentam expressao diferencial em grau que permite a
identificacdo da origem de manchas bioldgicas forenses
(sangue, saliva, sémen, secrecBes vaginais e sangue
menstrual), utilizando apenas 50 pg de RNA total [39].

Mayes et al (2018) sugeriram que a presenca de miR-
141-3p e miR-412-3p poderia ser usada para indicar
sangue menstrual [40]. Zubakov et al (2010)
demonstraram que quatro miRNAs estdo presentes e
fortemente expressos no sémen (miR-507, miR-135a, miR-
943 e miR-10a) [41]. Os miRNAs miR-200b, miR-486-5p,
miR-16-5p, miR-451a, miR-144-3p, miR-126-5p, miR-
144-5p foram identificados como marcadores especificos
de fluidos corporais como sangue, sangue menstrual,
saliva, urina, sémen, suor e fezes [42-44].

Um outro estudo recente identificou 15 miRNAs
candidatos em quatro tipos de fluidos corporais (sangre
venoso, saliva, sémen e secrecdo vaginal) por RT-gPCR e
descobriu que sete deles (miR-144-3p, miR-451a-5p, miR-
888-5p, miR-891a-5p, miR-203a-3p, miR- 223-3p e mMiR-
1260b) foram Uteis para discrimina-los [45].

Os resultados desses estudos fornecem uma indicacéo
inicial de que o perfil de miRNA pode ser uma abordagem
alternativa promissora para a identificacdo de fluidos
corporais para casos forenses.

4.2. Predicéo de idade

Certos miRNAs sdo altamente relacionados a idade e
podem ter utilidade potencial na predicdo de idade. Um
estudo realizado em 2020 por Fang et al, através do
algoritmo AdaBoost, estabeleceu um modelo de predicédo
de idade baseado em miRNAs, sendo miR-98-3p, miR-
324-3p, miR-32-3p, miR-330-5p, MiR-374c-5p e miR-
342-3p os possiveis biomarcadores de predi¢do, com o0s
resultados revelando o erro médio absoluto de 5,52 e 7,46
para amostras de sangue masculina e feminina,
respectivamente [46].

Wu et al (2015) identificaram véarios INncRNAs em
células de fibroblasto humano senescente que apresentam
niveis de expressdo diferencial em comparagdo com
células jovens correspondentes, indicando que o IncRNA
SALNR tem um papel importante na senescéncia [47].
Marttila et al (2020) relataram padrdes de expressdo de

IncRNAs associados & idade em 29 tecidos humanos. Esses
marcadores de INCRNA estdo envolvidos em processos do
sistema imunoldgico, transducdo e transcri¢do de sinais e a
maioria deles sdo altamente tecido-especificos. No entanto,
0 estudo de IncRNAs relacionados ao processo de
envelhecimento é dificultado pelo baixo ndmero de
IncRNAs funcionalmente caracterizados [48].

4.3. Outras aplicactes

Mesmo que nos Ultimos anos alguns estudos tenham
fornecido novas evidéncias sobre as aplicagcdes forenses
dos miRNAs, muitas evidéncias ainda precisam ser
divulgadas. Os miRNAs estdo envolvidos em muitas vias
moleculares e, devido a sua ubiquidade, tém sido
considerados marcadores em diversas areas. O estudo de
Tu et al (2018) concentrou-se na estabilidade de miRNAs
e RNAs circulares (circRNASs), através de algoritmos
especificos (geNorm e NormFinder), em camundongos, e
relatou os seguintes marcadores como adequados para
estimativa de intervalo post-mortem (IPM): miR-122,
miR-133a e 18S em tecido cardiaco, LC-Ogdbh, circ-AFF1
e miR-122 em figado e miR-133a, circ-AFF1 e LC-LRP6
no tecido muscular esquelético, indicando assim, que
miRNAs e circRNAs foram mais estaveis como genes de
referéncia do que outros tipos de RNAs em relacdo a
estimativa de IPM [49]. Neste sentido, varios ncRNAs
devem ser investigados como marcadores de diversos
processos como Vvitalidade e idade de uma ferida,
cicatrizacdo de pele e, talvez, o seu uso na distingéo entre
lesbes ante-mortem e post-mortem [50]. No caso dos
INcCRNAs, estudos tém demonstrado o seu potencial uso
como marcadores bioldgicos, no entanto, devido ao grande
namero de IncRNAs existentes, ainda precisam ser mais
bem caracterizados para o seu possivel uso no campo das
ciéncias forense.

5. CONCLUSOES

Existem vérias limitacfes na aplicacdo da epigenética
na area forense. Uma das principais ¢ a quantidade e
gualidade limitada do material biolégico. O ensaio
utilizado na identificacdo da metilagdo do DNA deve
possuir alta especificidade e sensibilidade, por exemplo.
Além disso, é um fato bem estabelecido que o padrdo de
metilacdo do DNA é alterado devido a fatores extrinsecos
como consumo de alcool, tabagismo, abuso de substancias,
dieta, medicamentos, estresse, entre outros. Portanto, é
importante garantir que os marcadores selecionados para a
identificacdo do padrdo de metilagdo do DNA ndo sejam
influenciados por esses fatores. Outra limitacdo do uso da
epigenética para fins forenses é seu custo elevado, o que
tornaria invidvel para os paises em desenvolvimento
realizar essas analises rotineiramente. As aplicacOes
epigenéticas nas ciéncias forenses sao relativamente novas
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e atualmente limitadas, mas a epigenética forense tem o
potencial de contribuir para o progresso das investigaces
criminais, ndo apenas aumentando a quantidade de
informacdes que podem ser obtidas de um vestigio
biolégico na cena do crime, mas também abordando os
desafios das evidéncias que podem ser encontradas no
sistema judicial.

As principais areas onde a epigenética forense tem
valor sdo na identificacéo de fluidos corporais, predicéo de
idade individual e diferenciacdo entre gémeos
monozigéticos. Espera-se que 0s desenvolvimentos
tecnoldgicos e cientificos atuais e previstos no campo da
epigenémica humana permitam o crescimento da
epigenética e epigendmica forense, que, sem dlvida, terd
um grande impacto no sistema de justica criminal.
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