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_________________________________________________________________________     Resumo       
 
 

 

RESUMO 

 

 Os marcadores genéticos mais utilizados para fins de identificação humana 

são regiões autossômicas de repetições consecutivas curtas (Short Tandem 

Repeats - STRs) e para interpretar a análise de DNA, os resultados de um caso 

necessitam ser comparados com os dados de uma pertinente população. O objetivo 

do trabalho, portanto, foi caracterizar o perfil genético da população de Araraquara, 

(São Paulo, Brasil) pela análise de 15 STRs autossômicos (D3S1358, TH01, 

D21S11, D18S51, Penta E, D5S818, D13S317, D7S820, D16S539, CSF1PO, Penta 

D, VWA, D8S1179, TPOX and FGA) inclusos no kit PowerPlex 16 (Promega) e 

correlacionar esses dados com a história de formação da população. Não foram 

observados desvio do equilíbrio de Hardy - Weinberg após correção de Bonferroni. 

Parâmetros forenses apresentaram valores elevados, sendo os marcadores mais 

polimórficos o Penta E, D18S51 e FGA. A árvore UPGMA (Unweighted Pair- Group 

Method with Arithmetic Mean) baseada na medida de distância genética mostrou a 

população de Araraquara agrupada com as populações da região sudeste do Brasil, 

próxima do grupo europeu e distante das populações Africana e Ameríndia. 

Estimativas de mistura revelaram que a contribuição parental para a população de 

Araraquara foi 76% européia, 18% africana e 6% ameríndia. 

 

Palavras-Chave: STR, Frequências Alélicas, PowerPlex 16, Araraquara, Brasil. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

 A identificação humana por meio da análise do DNA constitui, atualmente, 

uma ferramenta indispensável na Genética Moderna, auxiliando de forma 

imensurável tanto nas questões de identificação civil como nas de identificação 

criminal (FRANÇA, 2001).  

 

1.1. A molécula de DNA e o genoma humano 

 

 Em 1953, os pesquisadores James Watson e Francis Crick deduziram a 

maneira como a molécula de DNA é organizada. Esta consiste em duas cadeias de 

nucleotídeos complementares e dispostas de forma helicoidal, sendo que cada 

nucleotídeo apresenta três componentes: molécula de açúcar (desoxirribose), 

grupamento fosfato e base nitrogenada (adenina (A), guanina (G), citosina (C) ou 

timina (T) (SNUSTAD e SIMMONS, 2008).  

 Na formação de uma cadeia, o grupamento fosfato de um nucleotídeo se liga 

à molécula de açúcar do outro nucleotídeo através de ligações fosfodiéster; as 

bases nitrogenadas, por sua vez, estão ligadas a cada açúcar na cadeia e 

envolvidas no pareamento entre estas, através de ligações fracas, denominadas por 

ligações de hidrogênio. Nesta interação, adenina estabelece ligação com timina e 

guanina com citosina, sendo que a união de base pirimidina (T ou C) a sua purina (A 

ou G) complementar na cadeia oposta é o que se denomina de “par de bases”. O 

pareamento de bases complementares contribui para dar maior estabilidade à 

molécula de DNA e permite o conhecimento da sequência de nucleotídeos em uma 

fita através da sua complementar (SNUSTAD e SIMMONS, 2008). 
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O genoma humano nas células somáticas está contido em 46 cromossomos 

no núcleo (22 pares de cromossomos homólogos e 1 par de cromossomos sexuais 

X/Y), denominado de DNA nuclear, e em uma dupla fita circular presente no interior 

da organela celular mitocôndria, denominado DNA mitocondrial (Figura 1) (BUTLER, 

2005).  

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Esquema do genoma humano constituído por 23 pares de cromossomos e 

pelo material genético encontrado no interior da organela celular mitocôndria (DNA 

mitocondrial). Fonte: BUTLER, J. M. Forensic DNA Typing. London: Elsevier 

Academic Press, 2005. 

 

O DNA nuclear é biparental (metade dos cromossomos herdada da mãe e a 

outra metade herdada do pai) e possui apenas uma cópia por célula; enquanto o 

DNA mitocondrial é uniparental (herdado apenas da mãe em todos os indivíduos) e 

possui muitas cópias por célula, pois uma única célula pode ter dezenas a centenas 

de mitocôndrias e em cada mitocôndria podem existir dezenas a centenas de cópias 

do DNA mitocondrial (PANETO, 2010). 
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Nos gametas, há diferença em relação ao DNA nuclear, o qual é haplóide, 

apresentando 23 cromossomos de origem materna (no caso do óvulo) ou de origem 

paterna (no caso do espermatozóide). Assim, uma pessoa possui bilhões de células 

somáticas em seu corpo e todas elas, com exceção de seus gametas, são, em 

termos genéticos, idênticas. São cópias fiéis oriundas de uma única célula diplóide 

(fusão do óvulo com o espermatozóide) que se multiplicou através do processo de 

divisão celular mitótico (BONACCORSO, 2004).  

Todos os indivíduos, à exceção de gêmeos monozigóticos, possuem um 

patrimônio genético único, o qual é constituído pela combinação da informação 

genética de diversos marcadores herdados dos seus progenitores. A localização de 

um marcador genético no genoma é dito “locus” e as diferentes formas de um 

marcador genético são denominadas “alelos”. O indivíduo que carrega dois alelos 

iguais para um marcador genético é dito homozigoto; enquanto o heterozigoto 

carrega dois alelos diferentes para o mesmo marcador. Devido ao mecanismo de 

herança biológica, as relações entre pais e filhos, entre irmãos, tio-sobrinho e outras 

podem ser inferidas pelos marcadores genéticos. 

 

1.2. Marcadores biológicos 

 

 Inicialmente, diversos marcadores protéicos foram tipados para detectar 

polimorfismos a fim de se diferenciar indivíduos. Dentre estes sistemas, podemos 

citar os grupos sanguíneos ABO, componentes grupo-específicos (transferrina, 

albumina, ceruloplasmina, haptoglobina, fosfoglicomutase-1, fosfatase ácida, 

esterase D, etc) e o sistema HLA (histocompatibility leucocyte antigen) (JORDE, 

WATKINS, BAMSHAD, 2001; CALABREZ, 1999). No entanto, o uso de proteínas 
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apresenta alguns inconvenientes, tais como: a baixa estabilidade em amostras 

biológicas expostas ao ambiente; o baixo poder de discriminação e a ausência em 

determinados materiais biológicos (WEEDN; SWARNEN, 1998). A análise do DNA 

contornou essas limitações, tendo início em 1985 com o geneticista inglês Alec 

Jeffreys e seu grupo de trabalho, os quais descobriram regiões do DNA que 

variavam de um indivíduo para o outro, produzindo perfis genéticos conhecidos 

como “impressão digital do DNA” ou “DNA fingerprinting” (JEFFREYS, WILSON, 

THEIN, 1985).  

 Nos testes de identificação humana, portanto, são estudadas regiões 

hipervariáveis, as quais apresentam dois tipos de polimorfismos:  

- Polimorfismos de comprimento, originados por inserções ou deleções de um ou 

mais nucleotídeos.  

- Polimorfismos de sequência, originados por substituição de um ou mais 

nucleotídeos numa sequência de DNA;  

 Dentre os polimorfismos de comprimento temos as Repetições de Sequência 

Simples (RSS) que incluem os marcadores genéticos VNTRs (Variant Number of 

Tandem Repeats) ou minissatélites (repetições consecutivas de unidades repetitivas 

constituídas por 14 a 500 pb) e STRs (Short Tandem Repeats) ou microssatélites 

(repetições consecutivas de unidades repetitivas constituídas por 1 a 13 pb) (Figura 

2).  
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Figura 2. Esquema de um marcador minissatélite (D1S80) e um marcador STR 

(TH01). Fonte: BUTLER, J. M. Forensic DNA Typing. London: Elsevier Academic 

Press, 2005. 

 

Os marcadores genéticos STR são classificados de acordo com o número de 

nucleotídeos que formam o motivo (dinucleotídeos, trinucleotídeos, 

tetranucleotídeos, etc.) e estão espalhados pelos cromossomos em regiões não 

codificadoras entre os genes ou dentre eles (íntrons), correspondendo a 

aproximadamente 3% do genoma humano (SUBRAMANIAN; MISHRA; SINGH, 

2003). 

 Os STRs de maior valor para a identificação humana são aqueles que 

apresentam alto poder de discriminação (maior que 90%), frequência de 

heterozigotos maior que 70%, menor tamanho (90 a 500 pb) e baixa frequência de 

mutações (BUTLER, 2005). 

 Atualmente, as análises forenses empregam marcadores genéticos presentes 

tanto no DNA nuclear dos cromossomos autossômicos, bem como dos 
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cromossomos sexuais (X e Y), e no DNA mitocondrial, sendo que a seleção de um 

ou outro tipo de marcador irá depender das particularidades de cada caso.  

Marcadores do cromossomo Y são ditos de linhagem paterna, pois são 

passados de pai para filho; enquanto o DNA mitocondrial é de linhagem materna, 

sendo transferido da mãe para seus filhos. No caso do cromossomo X, a mulher 

herda um cromossomo de cada um dos pais e o homem herda apenas o 

cromossomo materno. Diferentemente dos marcadores autossômicos, em que 

homens e mulheres herdam dois cromossomos: um de herança materna e, o outro, 

de herança paterna. Em virtude do tipo de herança (somente materna, paterna ou 

ambas), um maior poder de discriminação é obtido com os marcadores STR 

autossômicos e, portanto, estes são os de escolha nos exames de DNA.  

 No entanto, STRs autossômicos não serão de grande utilidade quando não 

houver DNA nuclear disponível, como em amostras de cabelo sem raiz (faz-se 

análise de DNA mitocondrial), em ocasiões em que se pretende avaliar o vínculo 

biológico entre indivíduos que pertençam a gerações muito distantes ou em 

situações com amostra biológica muito degradada, para as quais geralmente se 

obtém um perfil alélico autossômico incompleto, partindo-se para análise de 

polimorfismos de um único nucleotídeo - SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms), 

por exemplo.  

 Com intuito de tornar úteis os bancos de dados dos perfis de DNA, foi 

essencial uma padronização dos marcadores genéticos usados pelos laboratórios. 

Inicialmente, o FBI (Federal Bureau of Investigation), nos Estados Unidos da 

América (EUA), iniciou o desenvolvimento de um banco de DNA, conhecido como 

CODIS (COmbined DNA Index System) e recomendou que os laboratórios, 

responsáveis pela obtenção dos perfis de DNA a serem adicionados no Banco, 
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analisassem um conjunto de 13 STRs (CSF1PO, FGA, TH01, TPOX, VWA, 

D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, D13S317, D16S539, D18S51 e D21S11), os 

quais ficaram conhecidos como 13 CODIS. Esta recomendação foi aceita pelos 

laboratórios forenses de todo mundo e, assim, a tipagem de DNA pode ser 

comparada entre diferentes laboratórios (BUTLER, 2005). 

Muitos kits foram desenvolvidos ao longo dos anos e os mais utilizados 

atualmente são: 

- PowerPlex 16 System (Promega): CSF1PO, FGA, TPOX, TH01, VWA, D3S1358, 

D5S818, D7S820, D8S1179, D13S317, D16S539, D18S51, D21S11, Penta D, Penta 

E e Amelogenina. 

- AmpFℓSTR Identifiler PCR Amplification Kit (Applied Biosystems): CSF1PO, FGA, 

TPOX, TH01, VWA, D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, D13S317, D16S539, 

D18S51, D21S11, D2S1338, D19S433 e Amelogenina. 

  Como pode-se observar, ambos os kits analisam 15 STRs mais a 

amelogenina (marcador de gênero), sendo que 13 destes são comuns entre eles. 

Neste estudo, analisou-se os marcadores do kit PowerPlex 16 System (Promega) na 

população de Araraquara.  

  

1.3. Frequências alélicas e parâmetros estatísticos 

 

 Populações que se encontram em regiões diferentes ou apresentam origem 

distinta, podem apresentar alelos em freqüências significativamente diferentes e 

algumas vezes únicos, alelos esses que não são compartilhados com outros grupos. 

Portanto, para utilização de um marcador STR na prática forense, primeiramente, 
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deve-se realizar a caracterização dos polimorfismos em diferentes populações a fim 

de se estabelecer bancos de dados referência. 

 Diante do exposto, muitos estudos estão sendo realizados com marcadores 

autossômicos em diferentes populações e diferenças significativas têm sido 

reportadas. No trabalho realizado por Poiares et al. (2010), as principais diferenças 

foram obtidas entre as regiões Sul e Norte, bem como entre os Estados Centro-

Oeste e Nordeste, observando-se uma maior similaridade entre regiões 

geograficamente próximas.  

 As bases de dados populacionais contêm a distribuição alélica dos 

marcadores, a qual será utilizada nos cálculos estatísticos realizados em testes de 

identificação humana a fim de dar força e credibilidade às informações genéticas 

obtidas pela análise das amostras biológicas.   

 No exame de DNA com mãe, criança e suposto pai (trio), por exemplo, os 

perfis alélicos são comparados entre si para avaliar a presença ou não de vínculo 

biológico. Se em todos os marcadores STR criança e suposto pai compartilham um 

alelo (aquele que não foi herdado da mãe pela criança), para valorar tal evidência 

genética, realiza-se o cálculo do Índice de Paternidade, o qual consiste em uma 

razão de verossimilhança ou Likelihood Ratio (LR), definido pelo contraste de 

hipóteses (X e Y) mutuamente exclusivas. No caso trio, o numerador (X) é a 

probabilidade de se ter os genótipos observados em mãe, criança e suposto pai, 

dado a hipótese de que este indivíduo é o pai biológico da criança e, o denominador 

(Y), é a probabilidade de se ter os genótipos observados, dado a hipótese de que 

outro homem, escolhido ao acaso na população, é o pai biológico da criança em 

questão (NETO, 2010). Assim, quanto maior for o valor obtido, maior é a evidência 

em favor da paternidade. 
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Além da caracterização dos polimorfismos, diversos parâmetros estatísticos 

são calculados para avaliar a eficiência dos marcadores genéticos, como descrito 

brevemente abaixo. 

 Qualitativamente, um marcador é considerado polimórfico quando possui pelo 

menos dois alelos e seu alelo mais freqüente encontra-se em freqüência inferior a 

99%. Quantitativamente, o grau de polimorfismo é comumente medido por dois 

parâmetros distintos, conhecidos como heterozigose e conteúdo de informação 

polimórfica (PIC) (SHETE; TIWARI; ELSTON, 2000).  

 A heterozigose de um marcador é a probabilidade de um indivíduo ser 

heterozigoto para o mesmo e depende do número de alelos e de sua frequência na 

população. O PIC é de maior interesse para a genética médica em estudos de 

ligação no qual os alelos de um determinado marcador (como STR) co-segregam 

com alelos de uma determinada característica (geralmente uma doença). O PIC foi  

originalmente desenvolvido por Botstein et al. (1980) e definido como a 

probabilidade de que o genótipo de um marcador em uma criança permite deduzir, 

na ausencia de crossing-over, quais dos dois alelos do pai afetado ela herdou. 

Segundo a classificação de Botstein et al. (1980), marcadores com valores de PIC 

superiores a 0,5 são considerados muito informativos, com valores entre 0,25 e 0,50 

mediamente informativos, e com valores inferiores a 0,25, pouco informativos. 

 Outra propriedade avaliada é o equilíbrio de Hardy-Weinberg. Se uma 

população está em equilíbrio, presume-se que está é infinita, que não há eventos de 

mutação e seleção, que os cruzamentos são aleatórios e que o fluxo gênico 

existente não é capaz de alterar a composição alélica desta população. Assim, 

através dos genótipos obtidos é possível determinar as freqüências alélicas na 

população (BEIGUELMAN, 1996). 
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 O Poder de Discriminação (PD) corresponde à probabilidade de se escolher 

dois indivíduos ao acaso na população e estes apresentarem genótipos diferentes 

para um determinado marcador. Já a Probabilidade de Identidade (PI) ou Matching 

Probability (MP) é o contrário do PD, ou seja, é a probabilidade de se pegar duas 

pessoas e elas serem idênticas para um mesmo marcador. Assim, PD+MP somam 1 

(BUTLER, 2005). 

 Poder de Exclusão é a probabilidade, dado o genótipo da mãe e da criança, 

de se excluir um homem como verdadeiro pai biológico da criança quando ele 

realmente não é o pai biológico desta.  

 Índice de Paternidade Típico (TPI) é a probabilidade de que os alelos obtidos 

em uma criança suportem a hipótese de que o homem testado é o verdadeiro pai 

biológico da criança e não outro indivíduo escolhido ao acaso na população 

(BUTLER, 2005). 

 

. 
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2. OBJETIVOS 

 

- Determinar as frequências alélicas para 15 STRs autossômicos na população de 

Araraquara - SP, Brasil; 

 

- Calcular os parâmetros estatísticos para avaliação dos 15 STRs autossômicos na 

aplicação forense e análise de vínculo biológico; 

 

- Correlacionar os dados genéticos obtidos com a história de formação da população 

de Araraquara- SP, Brasil. 
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3. MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1. Obtenção das amostras biológicas:  

 

Amostras de sangue de 403 (184 mulheres e 219 homens) indivíduos não 

aparentados, que vivem na região de Araraquara foram coletadas no Laboratório de 

Investigação de Paternidade da Faculdade de Ciências Farmacêuticas - UNESP - 

Campus de Araraquara, utilizando-se FTA MicroCard (Whatman), que é um papel 

absorvente a base de celulose que contém quatro substâncias químicas que 

protegem as moléculas de DNA da degradação da nuclease e preserva o papel da 

ação bacteriana (Burgoyne, 1996). Como resultado, o papel é estável à temperatura 

ambiente durante período de vários anos. As células são lisadas em contato com o 

papel e o DNA das células brancas do sangue, que é imobilizado dentro da matriz 

do papel, pode ser purificado por lavagem que remove inibidores de PCR e grupos 

hemes. 

 Todos os doadores participantes desta pesquisa foram esclarecidos sobre a 

finalidade do projeto e assinaram um Termo de Consentimento no qual declararam 

estar de acordo com os objetivos da pesquisa para participar como voluntário. 

 

3.2. Extração de DNA 

 

 Nesta técnica, foram utilizados dois discos (medindo 1,2 mm cada um) de 

papel FTA, contendo amostra de sangue e, a estes, adicionou-se 200�L de solução 

MGM reagente (Promega), seguindo de três lavagens com 100�L desta solução. 

Posteriormente, os discos foram tratados, por duas vezes, com solução Tri-EDTA, 
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secos e armazenados à temperatura ambiente. Estes discos foram adicionados 

diretamente no mix preparado para a reação de amplificação.   

 

3.3. Reação de amplificação 

 

A reação de PCR foi realizada em todas as amostras de DNA oriundas da 

extração, com o emprego dos sistemas marcadores contidos no kit PowerPlex�16 

(Promega) que avalia 15 loci STR (CSF1PO, D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, 

D13S317, D16S539, D18S51, D21S11, FGA, THO1, TPOX, vWA, Penta E e Penta 

D). Utilizou-se para amplificação o termociclador GeneAmp PCR System 9700 

(Applied Biosystems, Foster City, CA, USA). 

 

3.4. Sequenciamento 

 

A separação e detecção dos produtos da amplificação foram realizados pelo 

ABI PRISM 377 DNA Sequencer ( Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) e a 

genotipagem foi realizada por comparação com o Ladder incluso no kit, utilizando 

sofware 2.1 GeneScan ( Applied Biosystems, Foster City, CA, USA). 

 

3.5. Seleção de amostras 

 

 Os perfis genotipados na realização dos exames de investigação de vínculo 

biológico, compreendeu a análise de 15 marcadores STR autossômicos (CSF1PO, 

D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, D13S317, D16S539, D18S51, D21S11, 

FGA, THO1, TPOX, vWA, Penta E e Penta D) incluídos no kit PowerPlex 16 System 
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(Promega). Para o desenvolvimento deste projeto, os perfis foram selecionados 

como segue: nos casos trio (com mãe, criança e suposto pai) utilizou-se o perfil da 

mãe e do suposto pai; para os casos duo (com ausência da mãe) foram 

selecionados o perfil da criança e suposto pai quando ambos não estavam 

relacionados ou apenas do suposto pai na presença de vínculo biológico entre eles; 

para os casos de reconstrução (ausência do suposto pai), sempre foram 

selecionados o perfil da mãe da criança questionada e de um dos supostos parentes 

de vínculo paterno. 

 

3.6.  Análise dos dados 

 

  Para os 15 STRs autossômicos, com auxílio do programa Arlequin 3.1. 

(EXCOFFIER; LAVAL; SCHNEIDER, 2005) foram determinadas as freqüências 

alélicas pelo método de contagem direta, avaliado o Equilíbrio de Hardy – Weinberg 

pelo teste exato e determinada a Heterozigose esperada e observada. A frequência 

alélica mínima (FAM) foi obtida pela fórmula 5/2n, onde n corresponde ao número de 

indivíduos analisados. Parâmetros estatísticos de interesse forense, como Poder de 

Discriminação (PD), Probabilidade de Correspondência (Matching Probability - MP) e 

Conteúdo de Informação Polimórfica (PIC), bem como de interesse em análises de 

vínculo biológico, como Poder de Exclusão e Índice de Paternidade Típico (TPI), 

foram calculados com o programa PowerStats 12 – Promega (TEREBA, 1999).  

  As frequencias alélicas obtidas para 13 marcadores STRs (CSF1PO, 

D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, D13S317, D16S539, D18S51, D21S11, 

FGA, THO1, TPOX e vWA) na população de Araraquara-SP foram comparadas 

àquelas publicadas na literatura para outras populações, a saber: Brasil - região 
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sudeste (Minas Gerais (DEL CASTILHO et al., 2009), Rio de Janeiro (RODRIGUES 

et al., 2009), São Paulo (FRIDMAN et al., 2008) e região sudeste como um todo 

(POIARES et al., 2010)) e ameríndios (Xavante e Zoró (HUTZ et al., 2002); Guarani 

e Caingang (KOHLRAUSCH et al., 2005)); Europa – Itália (BRISIGHELLI et al., 

2009), Espanha (CAMACHO et al., 2007), Norte de Portugal (AMORIM et al., 2006) 

e Portugal Central (LOPES et al., 2009); África - Moçambique (ALVES et al., 2004), 

Guiné Equatorial (ALVES et al., 2005), Cabinda - Angola (BELEZA et al., 2004), 

Angola (MELO et al., 2010) e África do Sul (KIDO et al., 2007). Para tanto, utilizou-se 

o método de distância genética de Reynolds com auxílio do pacote de programas 

PHYLIP 3.68 (FELSENSTEIN, 1989). A matrix de distância genética obtida foi 

visualizada em uma árvore baseada no método de agrupamento UPGMA 

(Unweighted Pairgroup Method With Arithmetic Mean) com auxílio do programa 

FigTree 1.3.1, acessível em http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/. 

Estimativas de mistura genética foram determinadas para o mesmo conjunto 

de 13 loci, em comparação com as populações já mencionadas, através do método 

de identidade gênica fornecido no programa ADMIX95         

(http://www.genetica.fmed.edu.uy).  

 Por fim, os perfis genotípicos dos indivíduos de Araraquara-SP, baseados nos 

15 STRs autossômicos, foram inseridos no programa PopAffiliator para calcular a 

afiliação populacional individual (PEREIRA et al., 2011).  
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4.  RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

  As freqüências alélicas e os parâmetros de interesse forense e em análise de 

vínculo biológico determinados para 15 STRs autossômicos na população de 

Araraquara-SP estão apresentados nas Tabelas 1 e 2, respectivamente. 
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Analisando-se a Tabela 1, pode-se observar uma grande variação alélica, 

com marcadores apresentando de 6 (TH01) a 19 alelos (D18S51 e FGA) e um total 

de 175 alelos para o sistema de 15 STRs. Em relação aos alelos reportados por 

Poiares et al. (2010) para a região sudeste em seu estudo realizado com 12.886 

indivíduos das 5 regiões brasileiras (10,32% destes pertencentes à região sudeste), 

alguns alelos não foram encontrados em Araraquara: 11 (D3S1358); 12 (VWA); 25, 

33, 34 e 37 (D21S11); 12.2, 14.2, 16.2, 18.2, 19.2, 21.2 e 27 (D18S51); 6 e 16 

(D5S818); 7 (D13S317); 6 (D16S539); 5 e 11 (TH01); 5 (TPOX); 6 (CSF1PO); 16, 

17, 21.2, 23.2, 30, 30.2, 31.2, 44.2 e 45.2 (FGA). Porém, outros foram relatados para 

Araraquara e não para a região sudeste, tais como: alelo 21 (D3S1358); 15 

(CSF1PO); 18 (D8S1179); 19.2, 20.2, 24.3 e 25.2 (FGA). Apenas para o marcador 

D7S820 os mesmos alelos foram compartilhados em ambas as populações, 

reforçando a necessidade de se utilizar bancos de dados específicos nas 

interpretações de análises com DNA. 

  Desvios do equilíbrio de Hardy-Weinberg foram observados para os 

marcadores  D13S317, D16S539 e FGA (Tabela 2). Tal fato não pode ser justificado 

pela presença de alelos nulos, uma vez que o percentual de homozigotos nestes 

marcadores não é excessivo (inferior a 2%). Para o marcador FGA, tal fato pode ser 

explicado pela presença de alguns alelos raros, mas são necessários mais dados 

para fornecer uma melhor resposta. Ao aplicar a correção de Bonferroni para 

múltiplas análises (nível de significância de 0,0033), estes desvios não são 

considerados, em acordo com a maioria dos estudos realizados com STRs 

autossômicos em genética populacional (FRIDMAN et al., 2008; POIARES et al., 

2010). Assim, se por um lado a correção de Bonferroni diminui o limiar do valor de p, 

tornando o teste menos sensível para detecção do desvio, não identificando a 
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ocorrência de possíveis eventos biológicamente importantes; por outro lado, ele 

evita que associações não significantes sejam consideradas.   

 Os parâmetros determinados apresentaram valores elevados (Tabela 2), 

sendo os marcadores mais polimórficos o Penta E, seguido por D18S51 e FGA. O 

conteúdo de informação polimórfica (PIC) variou de 0,6450 (TPOX) para 0,8863 

(Penta E) e o poder de discriminação (PD) variou entre 0,8621 (TPOX) e 0,9780 

(Penta E). O poder combinado de discriminação e exclusão para os 15 loci STR 

foram 0,999999999999999999 e 0,999999785, respectivamente. Estes resultados 

foram comparados com aqueles reportados para todos os Estados brasileiros 

(POIARES et al., 2010) e os marcadores D8S1179, D7S820, D3S1358, VWA, 

CSF1PO e TPOX apresentaram PD e valores PIC acima da média nacional, 

enquanto o TH01, D21S11, D18S51, D5S818, D13S317, D16S539 e FGA 

apresentaram valores inferiores a média nacional. Os altos índices obtidos revelam 

que este sistema de 15 STRs é uma poderasa ferramenta para identificação humana 

na população de Araraquara-SP. 

  A relação entre a distribuição alélica de 13 STRs em diversas populações 

pode ser visualizada na árvore filogenética (Figura 3). 
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Figura 3: Árvore filogenética UPGMA baseada na distância genética de Reynolds. 

 

  A análise da Figura 3 permite a identificação de quatro grupos distintos: 

ameríndios, africanos, europeus e as populações da região sudeste do Brasil. 

Araraquara está incorporada dentro deste último grupo, o qual está próximo ao 

grupo europeu, mas distante das populações africana e ameríndia.  

 As contribuições parentais na população de Araraquara foram estimadas e 

correspondem a 0,76 � 0,0068 de origem européia, 0,18 � 0,0041 de origem africana 

e 0,06 � 0,0042 de origem ameríndia. As proporções encontradas estão de acordo 

com a proximidade entre os grupos brasileiro e europeu observado na árvore 

UPGMA (Figura 3). 
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  Por fim, o perfil genotípico de cada indivíduo foi inserido no programa 

PopAffiliator para identificar a filiação populacional de cada sujeito. Dos 403 perfis, 

280 apresentaram maior probabilidade de filiação com o grupo eurasia (200 perfis 

acima de 95%; 239 perfis acima de 90% e 280 perfis acima de 80%), 24 com o 

grupo sub-saara africano (19 perfis acima de 95%; 21 perfis acima de 90% e 24 

perfis acima de 80%) e 16 perfis com o grupo asiático (6 perfis acima de 95%, 11 

perfis acima de 90% e 16 perfis acima de 80%). É possível que esses 16 perfis 

reflitam uma contribuição ameríndia, uma vez que os nativos americanos foram os 

primeiros habitantes das Américas, provavelmente oriundos da imigração asiática 

para a América, e tiveram uma contribuição em nossa população, como descrito por 

alguns autores (GODINHO et al., 2008; FERREIRA et al., 2006). No entanto, 

também podem refletir uma recente influência asiática, já que os japoneses, embora 

em menor escala, imigraram para Araraquara no século XX. Como poucos dados de 

populações nativas americanas estão adicionados em tais bancos, em comparação 

com outros grupos, devemos lidar com esses dados com cautela. Os perfis 

remanescentes obtiveram dúbia afiliação: em 57, 16 e 10 perfis, respectivamente o 

grupo eurásia, asiático e sub-saara africano predominou, mas a probabilidade em 

todos estes casos foi inferior a 80%. Isso é de se esperar, dada a miscigenação da 

população brasileira. Estes resultados mostram uma alta filiação da população de 

Araraquara com o grupo eurásia e são consistentes com a árvore UPGMA e as 

estimativas de mistura genética relatadas acima. 

  Os resultados acima mencionados são consistentes com a história de 

colonização de Araraquara. A região de Araraquara e distritos vizinhos, 

anteriormente conhecida por "Campos de Araraquara", foi originalmente habitada 

por indígenas, no entanto, os dados sobre estes grupos são escassos, pois a região 
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estava muito isolada e os contatos iniciais não foram registrados (CORREA, 2008). 

A partir da década de 1790, com a abertura de rotas para as minas de ouro de 

Cuiabá e Goiás, a região começou a ser ocupada por imigrantes. O primeiro grande 

grupo de colonos foram provenientes das antigas zonas açucareiras da província de 

São Paulo (sudeste do Brasil), em especial de Itú, Tietê, Porto Feliz, Campinas e 

Piracicaba. Mais tarde, a partir do início do século XIX, a região recebeu um 

segundo grande contingente de imigrantes de Minas Gerais (sudeste do Brasil), 

principalmente do Vale do Rio das Mortes (BENINCASA, 2003). Além disso, desde o 

início da colonização, os africanos foram trazidos para a região como mão de obra 

escrava. No entanto, com o crescimento em tamanho e número de plantações de 

café, este tipo de trabalho tornou-se insuficiente e isso, juntamente com as 

dificuldades envolvidas na obtenção e manutenção dos escravos, levou a um grande 

fluxo de imigrantes europeus (Espanhol, Português e, sobretudo, italianos), que 

começaram a chegar em grande número na década de 1880, constituindo a terceira 

grande onda de migração, a qual estabeleceu, em comparação aos ameríndios e 

africanos, uma maior proximidade genética com a população estudada. 
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5. CONCLUSÕES 

 

- As frequencias alélicas foram determinadas e pode-se observar uma grande 

variação alélica para os 15 STRs autossômicos na população de Araraquara-SP. 

 

- Os elevados valores obtidos para os parâmetros estatísticos confirmam a poderosa 

aplicação deste sistema na prática forense e em análise de vínculo biológico na 

população de Araraquara-SP; 

 

- A população de Araraquara-SP apresenta uma maior contribuição européia, 

seguida, em menor escala, pela contribuição africana e ameríndia.  
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