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Resumo 
 

Nas últimas décadas com o avanço da biotecnologia foi possível analisar os 

polimorfismos genéticos, os quais acabaram tornando-se uma importante ferramenta 

na identificação de pessoas. Na identificação humana as análises são baseadas no 

perfil genético de um indivíduo, por meio da utilização de marcadores como os STRs 

autossômicos, que são os mais utilizados em identificação humana como em 

análises de paternidade. Além dos STRs autossômicos, os STRs dos cromossomos 

sexuais podem ser utilizados para auxiliar na identificação quando há amostras 

degradadas ou em casos complexos de análise de parentesco. Outros marcadores 

são utilizados em identificação humana como os polimorfismos de inserção e 

deleção (InDels) e os polimorfismos de base única SNPs (single nucleotide 

polymorphisms). O foco desta pesquisa são os marcadores do cromossomo X, pois 

possuem características únicas, como seu padrão de herança e recombinação. 

Estes aspectos peculiares fazem com que sua análise seja importante na área 

forense. Neste trabalho foram analisadas amostras da população residente no 

estado de São Paulo, sendo 141 trios (pai, mãe e filha) dos quais foram avaliados os 

marcadores X-STRs presentes nos conjuntos de marcadores do Decaplex (10 X-

STRs - Gusmão, 2009) e no kit comercial Investigator® Argus X-12QS (Qiagen).  Os 

resultados mostraram que ambos os conjuntos são polimórficos para a população 

estudada, alcançando valores significativos de diversidade gênica: no Decaplex os 

marcadores GATA172D05 (0,83118) e DXS6809 (0,82181) apresentaram-se com 

valores mais altos de diversidade. Já nos 12 marcadores do Argus destacando o 

grupo de ligação 1 (LG1) obtendo o maior valor de diversidade haplotípica, 0,99835. 

Na análise do equilíbrio de Hardy-Weinberg nenhum marcador dos dois conjuntos 

analisados apresentou desvio significativo, nem estratificação populacional. No que 

se refere ao desequilíbrio de ligação houve associação entre marcadores de grupos 

de ligação diferentes na análise dos 12-XSTRs do kit Argus, DXS10134 – 

DXS10135. Entretanto, no conjunto de marcadores de 10 X-STRs – Decaplex não 

foi observado desequilíbrio de ligação. Os dois conjuntos de marcadores quando 

utilizados para análise de parentesco mostraram-se eficiente com valores 

expressivos de LR (likehood ratio) principalmente na análise de vínculo biológico 

entre supostas avó-neta. Os valores obtidos de LR com o Decaplex foi de 

3,2160E+09 e com o Argus de 7,3840E+03. Portanto, os resultados obtidos neste 



trabalho levam a conclusão que os marcadores X-STRs testados são informativos e 

interessantes para análises de populações humanas e aplicáveis na genética 

forense. 

 

Palavras-chave: Cromossomo X; Genética Forense; Identificação Humana; São 
Paulo; X-STRs. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 



ABSTRACT 
 

In recent decades, with biotechnology advances it was possible to analyze 

genetic polymorphisms, which ended up becoming an important tool for identifying 

people. In human identification (HID) analyzes are based on individual genetic profile 

using markers such as autosomal STRs, the most used in human identification and 

paternity analyses. In addition to autosomal STRs analyses, sex chromosome STRs 

can be used to help identification with degraded samples or in complex cases of 

kinship analysis. Other markers are used in human identification such as insertion 

and deletion polymorphisms (InDels) and single nucleotide polymorphisms (SNPs). 

This research focuses in X chromosome markers because they have unique 

characteristics such as their pattern of inheritance and recombination. These peculiar 

aspects make analysis with these markers interesting in forensic area. In this work, 

samples from population residing in São Paulo state were analyzed, X-STRs markers 

present in the Decaplex marker sets (Gusmão, 2009) and in the Investigator® Argus 

commercial kit X-12QS (Qiagen) were used to genotyping 141 trios (father, mother 

and daughter). Results showed that both are polymorphic for the studied population 

reaching gene diversity significant values, Decaplex best markers were 

GATA172D05 (0.83118) and DXS6809 (0.82181) reaching higher values. Already in 

haplotypic diversity the 12 Argus markers highlighting the linkage group 1 (LG1) 

obtaining the highest value, 0.99835. In Hardy-Weinberg equilibrium analysis, none 

markers of the two analyzed sets presented significant deviation, nor population 

stratification. Regarding linkage disequilibrium, there was an association between 

markers from different linkage groups in 12-XSTRs of argus kit analysis, DXS10134 – 

DXS10135. However, in 10 X-STRs markers – Decaplex was not observed linkage 

disequilibrium. The two sets of markers when used for kinship analysis are efficient 

based on expressive values of LR (likehood ratio) mainly in  kinship analysis between 

supposed grandmother-grandchildren. The LR values obtained with the Decaplex 

were 3.2160E+09 and with Argus were 7.3840E+03. Therefore, the results obtained 

in this work lead to the conclusion that the tested X-STRs markers are informative 

and interesting for the analysis of human populations and applicable in forensic 

genetics. 

Keywords: Forensic Genetics; Human Identification; São Paulo; X chromosome; X-

STRs. 
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1. INTRODUÇÃO
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A identificação humana a partir de técnicas de biologia molecular é um 

avanço relativamente recente. Esses avanços ocorreram a partir do conhecimento 

obtido no campo da genética que experimentou mudanças biotecnológicas 

principalmente a partir da década de 50, no século passado, obtidos com o avanço 

nos estudos sobre o DNA, gerando uma nova compreensão da variabilidade no nível 

molecular que permitiu a exploração de novos paradigmas biológicos, trazendo a 

análise de polimorfismos, que são de amplo interesse para geneticistas 

populacionais, investigadores forenses e na genética médica (ELHAIK et al., 2017). 

A partir do conhecimento sobre a biotecnologia do DNA, foi possível investigar 

a identificação de um indivíduo e chegasse, portanto, aos conhecimentos atuais da 

identificação humana.  

A identificação de pessoas pode ser estudada a partir de perspectivas de 

dinâmica entre as populações a contar dos primórdios das civilizações em eventos 

como migrações, a partir de acontecimentos que demandaram a identificação de 

pessoas como acontece em crimes, quando ocorre intempéries como desastres 

naturais, terremotos, tsunamis e erupções vulcânicas, além de acidentes causados 

por falha humana como acidentes de carros, aviões, entre outras tragédias que 

requerem identificação de pessoas, além de investigações de parentesco. Todas 

estas ocorrências muitas vezes demandam a identificação de indivíduos, através de 

suas amostras biológicas além do reconhecimento por documentos, joias, e outros 

pertences. (ZIĘTKIEWICZ et al., 2012; ELHAIK et al., 2017). 

Partindo da história mais recente de identificação humana em 1985, foi 

publicado o primeiro artigo descrevendo a identificação de características 

moleculares presentes no DNA que diferenciam os indivíduos conhecido como DNA 

fingerprinting ou impressão digital do DNA (JEFFREYS et al., 1985a), a 

partir deste fato teve início a identificação de indivíduos para a área de genética 

forense. 

Outro marco que definiu a biologia molecular que possuímos atualmente 

ocorreu com a introdução de métodos mais específicos visando a utilização de 

quantidades menores de DNA, principalmente com o surgimento das novas técnicas 

de análises como a PCR (Polymerase Chain Reaction) que permite a multiplicação 

exponencial de DNA (MULLIS et al., 1987), essas metodologias continuam sendo 

utilizadas e são de suma importância para o desenvolvimento biotecnológico, além 

da área de ciências forenses.  
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Desde então, a reação em cadeia da polimerase (PCR) permitiu o 

direcionamento de uma variedade de marcadores genéticos, desde polimorfismos de 

nucleotídeo único (SNP) a número variável de repetições em tandem (VNTRs). Os 

VNTRs incluem minissatélites (repetições de 6–100 pb) e microssatélites (repetições 

de 2-6 pb), frequentemente referidos como short tandem repeats (STR) ou 

repetições de sequência simples (SSR). A metodologia atual em identificação 

genética depende do uso de análise direta da sequência de DNA e da 

disponibilidade de numerosos bancos de dados genéticos. (BUTLER, 2011; 

ZIĘTKIEWICZ et al., 2012). 

Muito estudo é necessário para o entendimento dos marcadores no DNA 

humano, sendo que, a quantidade de dados gerados nos estudos é fundamental 

para isso. Assim, é imprescindível aumentar o número de marcadores, e realizar 

estudos em diferentes populações observando o potencial forense, assim, 

informações estatísticas são geradas, obtendo portando maior conhecimento da 

história de uma população possibilitando a identificação de indivíduos 

(SCHAFFNER, 2004). 
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2.1 Breve histórico da biotecnologia do DNA a partir da década de 50 

 
O termo biotecnologia foi usado pela primeira vez por Karl Erkey, um 

engenheiro húngaro, em 1919 (VERMA et al. 2011). 

A biotecnologia é um campo multidisciplinar que tem grande impacto em 

nossas vidas. Esse campo multidisciplinar tem uma ampla gama de uso impactando 

áreas como de saúde e bem-estar, meio ambiente, em processos de biorremediação 

que utiliza organismos naturais ou recombinantes para a limpeza de poluentes 

tóxicos, no desenvolvimento de fontes de energia alternativas, renováveis e 

sustentáveis para a produção de biocombustíveis, envolve também a biotecnologia 

marinha que explora os produtos que podem ser obtidos de organismos aquáticos, 

entre várias outras áreas. (GUPTA et al. 2017). 

A biotecnologia chamada de moderna teve início depois da segunda guerra 

mundial, quando ocorreram várias descobertas importantes no campo científico, 

principalmente relacionadas ao DNA. 

Na identificação pelo DNA, utilizamos elementos biotecnológicos, os quais 

foram desenvolvidos ao longo do tempo. A base da biotecnologia foi lançada após a 

descoberta da estrutura do DNA o material hereditário, chamado de ácido 

desoxirribonucléico (DNA), que contém todas as informações que ditam cada etapa 

da vida de um indivíduo (GUPTA et al., 2017). 

A história do DNA e tudo a ele relacionado para chegarmos na identificação 

humana, começa muito antes da década de 50, porém foi a partir desse período que 

começou o que se pode chamar de revolução biotecnológica, onde vários 

pesquisadores deixaram sua contribuição para a ciência começando pela difração 

por raios X de Rosalind Franklin que forneceu os principais dados para derivar a 

estrutura de dupla hélice do DNA (VERMA et al.,2011). 

Em novembro de 1951, Rosalind Franklin quando apresentou sua última 

pesquisa no King's College London, seus resultados logo mudariam o curso da 

ciência. Em seu estudo, Franklin apresentou fotografias de difração de raios-X onde 

foi possível observar que o DNA tem uma estrutura helicoidal. Para obter essas 

imagens, Franklin juntamente com seu aluno de graduação Raymond Gosling 

umedeceram as fibras de DNA e as expuseram a um feixe de raios-X. O padrão em 

forma de cruz resultante era certamente enigmático para a maioria dos ouvintes, 

mas Franklin foi capaz de interpretá-lo (CRAMER, 2020). 
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Figura 1 - Fotografia da difração de raio-X de Rosalind Franklin. 

Fonte: CRAMER, 2020. 

 

Na imagem (figura 1) de difração de raios X que foi gravada em filme 

fotográfico por Franklin e Gosling (1953) mostra um padrão específico em forma de 

cruz de reflexos de raios-X no centro que revelou a geometria geral da dupla hélice 

do DNA. 

Logo após a descoberta realizada por Franklin e Gosling, James Watson e 

Francis Crick publicaram a estrutura de dupla hélice do DNA em 1953. O que eles 

fizeram foi uma continuação do que foi revelado por Franklin e eles determinaram 

que o DNA consiste em duas fitas complementares antiparalelas torcidas formando 

uma dupla hélice mantida no lugar por interações entre pares de bases 

complementares: adenina (A) com timina (T) e guanina (G) com citosina (C) 

(CARTWRIGHT; GRAUR, 2011). 
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Figura 2 - James Watson e Francis Crick com a estrutura de DNA 

 
Fonte: Disponível em  https://www.sciencephoto.com/media/222943/view/watson-

and-crick 

 

Já a descoberta da bactéria termófila Thermus aquaticus nos gêiseres de 

Yellowstone em 1969 por Thomas D. Brock e Hudson Freeze foi realmente 

valorizada após o desenvolvimento da técnica de PCR (polymerase chain reaction), 

pois foram a partir destas bactérias que houve o desenvolvimento da Taq DNA 

polimerase, enzima cuja característica principal é a resistência a altas temperaturas 

dos ciclos da PCR. A DNA polimerase I de Thermus aquaticus (Taq polimerase) é a 

enzima representativa mais famosa entre as DNA polimerases termoestáveis e a 

descoberta de sua capacidade de permanecer ativo após várias rodadas de ciclos 

térmicos repetidos expandiram suas aplicações para vários campos das ciências da 

vida. Portanto, devido à estabilidade ao calor da Taq polimerase, o tubo de reação 

pode permanecer na incubadora após a mistura de reação contendo a DNA 

polimerase ter sido preparada, e apenas mudanças de temperatura foram 

necessárias para a PCR. A Taq polimerase tem sido usada como a enzima padrão 

para PCR desde o seu início. (ISHINO, ISHINO, 2014; RAGHUNATHAN, 2019).  

 

 

https://www.sciencephoto.com/media/222943/view/watson-and-crick
https://www.sciencephoto.com/media/222943/view/watson-and-crick
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Figura 3 - Dr. Thomas Brock em Black Sand Pool, Parque Nacional de Yellowstone 
em setembro de 1995. 

 
Fonte: Disponível em https://www.nps.gov/features/yell/slidefile/researchissues/Page-

1.htm 

 

Seguindo a ordem de descobertas importantes da biotecnologia moderna, a 

PCR (polymerase chain reaction) teve início a partir de uma técnica desenvolvida 

por Mullis (figura 4), principalmente para conseguir uma quantidade maior de DNA 

pela multiplicação exponencial do DNA.  Em 1993, Kary Mullis recebeu o Prêmio 

Nobel de Química por inventar a reação em cadeia da polimerase após seu trabalho 

inicial na Cetus Corporation na década de 1980. A ideia foi concebida por Mullis em 

1983, e posteriormente a metodologia foi desenvolvida através de um método 

consiste em ciclos repetitivos de desnaturação, hibridização e extensão da 

polimerase, aumentando em concentração exponencialmente, e o processo pode 

ser continuado por muitos ciclos e é inerentemente muito específico (MULLIS, 1986). 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.nps.gov/features/yell/slidefile/researchissues/Page-1.htm
https://www.nps.gov/features/yell/slidefile/researchissues/Page-1.htm
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Figura 4- a) Kary Mullis e b) PCR – reação em cadeia de polimerase, aumento 
exponencial do DNA. 

 
 

Fonte: Disponíveis em https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Kary_Mullis_at_T 
https://pt.m.wikipedia.org/wiki/Ficheiro:Polymerase_chain_reaction.svg 

 

A PCR é um ensaio bem sensível, pois pouco DNA é necessário para gerar 

cópias suficientes para análises usando métodos convencionais de laboratório. A 

PCR pode ser realizada usando como fonte de DNA uma variedade de tecidos e 

organismos, que inclui sangue periférico, pele, cabelo, saliva e micro-organismos 

(GARIBYAN; AVASHIA, 2013). 

Quando a PCR foi introduzida no meio científico foi revolucionário, pois na 

prática, era difícil obter uma molécula bem definida de DNA natural de qualquer 

organismo. A reação em cadeia da polimerase tornou a vida muito mais fácil para os 

biólogos moleculares, dando a eles um DNA específico (MULLIS, 1990). 

Todas as tecnologias desde a original de Jeffreys, agora obsoleta para uso 

forense, passaram por importantes desenvolvimentos em termos de metodologia 

básica, ou seja, de Southern blot a PCR, de marcadores radioativos a fluorescentes, 

de géis em placas à eletroforese capilar.  

Um evento muito importante para a identificação de pessoas foi a descoberta 

do DNA fingerprinting realizada por Jeffreys, na década de 80, evento que ocorreu 

muito próximo ao desenvolvimento da PCR. 

A partir da pesquisa de Alec Jeffreys (1985a) a identificação humana deu um 

salto para que houvesse um avanço significativo em relação à identificação de 

pessoas e na utilização dessa técnica em casos forenses. 
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Jeffreys, encontrou padrões extraordinariamente variáveis e hereditários de 

DNA repetitivo analisado com sondas multi-locus. Este método foi chamado de 

impressão digital de DNA (figura 5), sua invenção abriu uma nova área da ciência.  

A técnica revelou-se aplicável em muitas disciplinas biológicas, 

nomeadamente em estudos de diversidade e conservação entre espécies, e em 

estudos clínicos e antropológicos. A impressão digital de DNA tornou-se grandiosa 

quando os primeiros pedidos em casos civis e criminais foram publicados, pois 

introduziu novas evidências para investigações criminais e processos judiciais 

mostrando dimensão política e social desta técnica que foi além dos círculos 

acadêmicos. Esta técnica pode ser utilizada para comparação do DNA de uma 

pessoa com o material biológico identificado em uma cena de um crime ou ainda 

com o DNA de outra pessoa para fins de identificação ou exclusão. (ROEWER, 

2012). 

 

Figura 5 - DNA fingerprinting de Alec Jeffreys 

 
Fonte: Disponível em https://www.in-the-loop.net.au/godfather-dna-fingerprints-alec-

jeffreys-revolutionized-solving-crime/ 

 

   

Esse conjunto de acontecimentos e descobertas ao longo da história faz com 

que tenhamos o conhecimento para que a identificação de pessoas seja realizada 

de forma eficaz nos dias atuais. Obviamente existe muito mais sobre a história da 

https://www.in-the-loop.net.au/godfather-dna-fingerprints-alec-jeffreys-revolutionized-solving-crime/
https://www.in-the-loop.net.au/godfather-dna-fingerprints-alec-jeffreys-revolutionized-solving-crime/
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biotecnologia e desenvolvimento de técnicas que são utilizadas atualmente a ser 

abordados, porém destacamos os marcos mais importantes de acordo com o 

contexto do trabalho aqui realizado.  

 

2.2 Identificação humana e primeiros casos forenses 

 

Historicamente, a identificação de pessoas no campo forense passou por três 

fases, começou com a análise do sistema de grupo sanguíneo ABO. Posteriormente, 

numa segunda fase novos marcadores para identificação de pessoas e identificação 

de paternidade foram baseados em variações de proteínas séricas e enzimas de 

glóbulos vermelhos; e também o sistema de antígeno leucocitário humano foi 

utilizado. 

A primeira aplicação de impressões digitais de DNA salvou um menino da 

deportação e o método captou a simpatia do público. Nas palavras de Alec Jeffreys: 

―Se nosso primeiro caso fosse forense, acredito que teria sido questionado e o 

processo poderia ter sido prejudicado nos tribunais‖ (ROEWER, 2012). 

O primeiro caso foi resolver um problema de imigração de uma família de 

Gana que vivia no Reino Unido. O filho mais novo da família visitou Gana e, ao 

retornar ao Reino Unido, as autoridades alfandegárias suspeitaram que o indivíduo 

era na verdade outra pessoa (JEFFREYS, 2013). 

Na figura 6 abaixo é possível observar o DNA fingerprinting da família de 

Gana. As amostras do menino questionado (X), da mãe (M), das irmãs (S1 e S2), do 

irmão (B) e uma pessoa não relacionada (U). 
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Figura 6 - DNA fingerprinting da família de Gana envolvida na imigração. 

 
Fonte: Jeffreys et al., 1985b. 

 

Após esse caso Jeffreys foi contatado para que ajudasse a solucionar um 

crime. Em 1983, as autoridades descobriram o corpo de Lynda Mann, de quinze 

anos, em uma trilha pouco usada perto da vila de Enderby, no Reino Unido. Ela 

havia sido espancada, estuprada e estrangulada. Usando os melhores métodos 

disponíveis na época, a polícia determinou que o perfil de grupo sanguíneo do 

suspeito correspondia a aproximadamente dez por cento da população masculina 

(SAAD, 2005). 

A partir das evidências deste caso, a polícia local fez a ligação dos casos em 

que duas estudantes foram estupradas e assassinadas com 3 anos de diferença, as 

semelhanças levaram a polícia a acreditar que uma pessoa era responsável por 

ambos. A polícia tinha um suspeito sob custódia, mas embora ele tenha confessado 

o segundo assassinato, ele negou o primeiro. Jeffreys foi solicitado a usar perfis de 

DNA para vincular o suspeito aos dois casos. Os resultados foram completamente 

inesperados: ambas as amostras de sêmen pertenciam ao mesmo homem, mas não 

eram do suspeito (ZAGORSKI, 2006). O primeiro suspeito, Buckland, se tornou a 

primeira pessoa exonerada pela técnica de impressão digital de DNA de Jeffreys. A 

técnica posteriormente foi usada para condenar o verdadeiro autor do crime, Colin 
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Pitchfork, que havia ocultado sua identidade. O verdadeiro criminoso foi preso e seu 

sangue testado, a tão procurada correspondência de DNA foi feita, e Pitchfork foi 

condenado pelos dois assassinatos (SAAD, 2005). 

Em 1990, ele foi contatado por um promotor em Frankfurt, Alemanha, que 

buscava ajuda para provar que alguns restos mortais recuperados no Brasil 

pertenciam a Josef Mengele, o infame médico e oficial alemão nazista conhecido 

como anjo da morte. (JEFFREYS et al., 1992; ZAGORSKI, 2006). 

A partir destes casos a utilização do DNA ganhou mais força e marcadores 

moleculares relacionados à genética forense para identificação humana foram sendo 

estudados. 

 

2.3 Polimorfismos genéticos e marcadores biológicos para identificação 

humana 

 

O DNA humano apresenta regiões nas quais ocorrem variações que faz com 

que os seres humanos sejam diferentes entre si. Essas regiões que apresentam 

variações que permitem identificar uma pessoa chegam a 0,3% a nível genético, e, 

os outros 99,7% do genoma humano é igual em toda a população humana 

(BUTLER, 2011).  

Os polimorfismos genéticos, por meio de alelos múltiplos em loci individuais, 

fornecem um mecanismo para marcar um gene ou um pedaço de DNA, fornecendo 

uma ferramenta poderosa para uma variedade de investigações, dentre estas 

investigações podemos incluir a identificação de genótipos em estudos de 

paternidade e forenses, rastrear o movimento de indivíduos, experimentos de 

seleção em populações mapeamento de loci quantitativos que afetam características 

econômicas em plantas e animais, mapeamento de genes de doenças em humanos 

e comparações evolutivas de sequências de DNA (SINGH; KULATHINAL, 2013). 

Os polimorfismos geralmente surgem como resultado de uma variação 

(mutação) e são normalmente referidos pelo tipo de mutação que os criou. A 

mutação genética pode ser definida como uma variação na sequência do DNA de 

ordem que ocorre em menos de 1% da população, enquanto as variantes extras 

prevalentes são identificadas como polimorfismos, ou seja, uma região especifica do 

DNA para ser nomeada de ―polimorfismo‖ tem que ter pelo menos 1% de variação 
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Os polimorfismos também podem ser de uma ou mais alterações de nucleotídeos, 

assim como as mutações. O SNP exemplifica o polimorfismo mais comum existente 

(KARKI et al., 2015). 

A utilização de marcadores localizados no DNA fornece um número ilimitado 

de informação distribuídos aleatoriamente ao longo do genoma, por isso o 

desenvolvimento e uso de marcadores moleculares para a detecção e exploração 

desses polimorfismos do DNA é um avanço muito significativo no campo da genética 

molecular. Portanto, os marcadores moleculares são explorados e valorizados em 

diversas áreas que envolvem genética, biologia molecular e biotecnologia, tais como 

filogenia molecular, mapeamento genético, genética de populações, filogeografia, 

diagnósticos de doenças genéticas, testes de paternidade, genética forense 

(TURCHETTO-ZOLET et al., 2017). 

Nas últimas três décadas, várias técnicas de marcadores moleculares foram 

desenvolvidas e exploradas em diferentes sistemas em todo o mundo. Diferentes 

técnicas para a análise de marcadores de DNA foram desenvolvidas a partir do 

surgimento da PCR, permitindo a amplificação de uma grande quantidade de uma 

sequência específica de DNA sem necessidade de clonagem, começando com 

apenas algumas moléculas da sequência alvo. Uma vantagem dos métodos de 

marcadores baseados em PCR é que requer pequenas quantidades de DNA. Entre 

os marcadores baseados em PCR, podemos citar, por exemplo: RAPD (Random 

Amplified Polymorphism DNA), ISSR (Inter-simple sequence repeats), SSR (Simple 

Sequence Repeats), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) (GROVER; 

SHARMA, 2016; TURCHETTO-ZOLET et al., 2017). 

Os marcadores moleculares, devido à sua estabilidade, custo-benefício e 

facilidade de uso, fornecem uma ferramenta imensamente popular para uma 

variedade de aplicações, incluindo mapeamento de genoma, marcação de genes, 

diversidade genética, análise filogenética e investigações forenses (GROVER, 

SHARMA, 2016). Com isso, os marcadores genéticos permitem compreender a 

diversidade da população humana e proporciona um sistema de identificação 

genética de indivíduos observando seus polimorfismos. Portanto, os polimorfismos 

genéticos existentes em marcadores biológicos nos proporcionam a variabilidade no 

nosso DNA, apontando nossa individualidade. 
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Os polimorfismos genéticos mais utilizados na identificação de pessoas, 

podem ser classificadas em dois tipos: polimorfismos de sequência, originados por 

substituição de um ou mais nucleotídeos numa sequência de DNA como os SNPs 

(single nuceotide polymorphism) e polimorfismos de comprimento, originados por 

inserções ou deleções de um ou mais nucleotídeos como os marcadores genéticos 

VNTRs (Variant number of tandem repeats), conhecidos também por minissatélites, 

definidos por repetições consecutivas de unidades constituídas por 

aproximadamente 7 a 100 pares de base (pb), utilizados inicialmente nos exames de 

DNA, e os marcadores microssatélites, SSR ou mais conhecidos como STRs (short 

tandem repeats), repetições consecutivas de 2 a 6 pares de base (pb), que são os 

mais utilizados na rotina forense (BUTLER, 2011). 

 

2.3.1 SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) 

 

Os SNPs consistem na substituição de uma única base na sequência do 

DNA, e é a forma mais simples e mais comum de variação genética, por isso são 

chamados de polimorfismos de sequência. Um SNP caracteriza-se, por exemplo, 

pela substituição de uma base ―C‖ (citosina) por ―T‖ (timina) num determinado ponto 

no genoma (figura 7). No projeto de análise do genoma em 2001 foram identificados 

mais de 1,4 milhão de polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs) no genoma 

humano (LANDER et al., 2001). 

 

Figura 7- Polimorfismo de sequência – SNP (Single Nucleotide 
Polymorphism)  

 

Fonte: modificada de Butler, 2005. 

 

Em geral, na área forense, os SNPs são muito utilizados, como as variações 

mais frequentes da sequência de DNA, podem ser genotipados por meio de 
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amplicons curtos, o que é uma característica interessante para melhorar o sucesso 

de amplificação em DNA altamente degradado, além de apresentar baixa taxa de 

mutação, importante para o uso em testes de parentesco. Entretanto, os SNPs 

bialélicos são menos informativos do que STRs, por isso, mais SNPs precisam 

atingir o mesmo nível de discriminação proporcionado pelos loci STR usados em 

ciência forense (HABIBI et al., 2019). 

Os SNPs são utilizados na identificação de haplótipos do DNA mitocondrial 

(DNA mt) e cromossomo Y e, mais recentemente, na análise de amostras altamente 

degradadas como na identificação de vítimas de desastres e DNA obtido de restos 

mortais, além de SNPs informativos de ancestralidade, bem como para inferir 

ascendência biogeográfica de indivíduos e desvendar características fenotípicas 

(AMBERS et al., 2016). 

 

2.3.2 STRs (Short tandem repeats) 

 

Os STRs (Short Tandem Repeats) também conhecidos como microssatélites, 

são repetições consecutivas de 2 a 6 pares de base (figura 8) e representam 

aproximadamente 3% do genoma humano comumente utilizados na rotina forense 

(LANDER et al., 2001; BUTLER, 2007). 

 

Figura 8 - Polimorfismo de comprimento – STRs (short tandem repeats) 

 

Fonte: modificada de Butler, 2005. 

 

Os STRs são marcadores abundantes, encontrados em todo o genoma, 

fáceis de automatizar, universais, reproduzíveis, robustos e confiáveis. Os padrões 

de polimorfismo exibidos por microssatélites são maiores do que qualquer outro 

sistema de marcadores contemporâneo (GROVER; SHARMA, 2016). O número de 
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unidades de repetição é altamente variável entre os indivíduos, o que oferece um 

alto poder de discriminação quando analisado para fins de identificação (BUTLER, 

2011; WYNER et al., 2020) 

Além disso, são marcadores genéticos altamente polimórficos encontrados 

em todo o genoma humano que se tornaram rotineiramente usados em estudos 

forenses e genéticos populacionais com o objetivo de compreender a identidade 

humana e a diversidade genética específica da população (SZIBOR et al., 2003; 

YUAN et al, 2014; NOVROSKI, 2020). Outra característica a ser destacada dos 

STRs é a facilidade das técnicas que envolvem estes marcadores devido à análise 

rápida com tecnologia baseada em PCR e detecção fluorescente automatizada por 

eletroforese capilar, e também a capacidade de gerar multiplexes com pequenos 

comprimentos de amplicon para DNA degradado (GOMES et al., 2020). 

Os STRs são encontrados em todo o genoma humano, podem ser 

encontrados em seres procariotos e eucariotos. Entretanto sua distribuição não é 

uniforme, eles são encontrados mais nas regiões subteloméricas. A maioria dos 

STRs estão localizados em regiões não codificantes, por isso, não estão implicados 

na expressão gênica, apenas uma pequena parte, cerca de 8% se localizam nas 

regiões codificantes (FAN e CHU, 2007; WYNER et al., 2020). 

A denominação do locus se dá por meio de letras e números, por exemplo, o  

locus D3S1266, onde D representa DNA, 3 significa cromossomo 3 no qual o locus 

STR se localiza, S representa STR e 1266 é o identificador único (FAN e CHU, 

2007). 

O número de unidades de repetição dos STRs é altamente variável entre os 

indivíduos, o que oferece um alto poder de discriminação quando analisado para fins 

de identificação. A sequência de repetição dos STRs é nomeada a partir do 

comprimento dessa sequência que se repete, por isso com base em diferentes 

unidades de repetição, os STRs podem ser classificados em diferentes tipos. De 

acordo com o comprimento da unidade de repetição principal, os STRs são 

classificados em repetições mono-, di-, tri-, tetra-, penta- e hexanucleotídeo. O 

número total de cada tipo diminui à medida que o tamanho da unidade de repetição 

aumenta. Quando analisado o genoma humano os STRs mais comuns são 

repetições de dinucleotídeos (FAN e CHU, 2007; BUTLER, 2011). 
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Normalmente, a análise de 20 STRs autossômicos é suficiente para a 

identificação humana ou para testes de paternidade (YUAN et al, 2014). Entretanto, 

em situações em que a amostra biológica se encontra degradada ou em casos 

complexos de reconstrução para a identificação de paternidade, o resultado final 

estatístico pode ser inconclusivo, por isso outros marcadores genéticos são 

estudados e também vem sendo utilizados para complementar as análises (PINTO 

et al, 2013b). 

Sem dúvida os marcadores genéticos mais utilizados na identificação humana 

são os que estão presentes nos cromossomos autossômicos, mais especificamente 

os STRs autossômicos (YUAN, 2014; GOMES et al., 2020) 

Na identificação de uma pessoa, para gerar um perfil de DNA forense é 

atualmente realizado usando um painel de marcadores STRs multialélicos (short 

tandem repeats) que são estruturalmente análogos aos minissatélites originais, mas 

com segmentos repetidos muito mais curtos e, portanto, mais fáceis de amplificar e 

multiplexar com PCR. Em uma injeção de eletroforese capilar podem ser detectados 

até 30 STRs, isso irá gerar um código genético único para identificação de um 

indivíduo.  

Basicamente, existem dois conjuntos de marcadores STRs em conformidade 

com os padrões solicitados por bancos de dados criminais em todo o mundo: o 

conjunto padrão europeu de 12 marcadores STR e o padrão CODIS (Combined 

DNA Index System) criado em 1998 de propriedade exclusiva do Federal Bureau of 

Investigation (FBI) unidade de polícia do departamento de justiça dos Estados 

Unidos da América inicialmente com 13 marcadores. Devido à sobreposição parcial, 

eles formam juntos um padrão de 18 marcadores STR no total (BUDOWLE et al., 

1998; GILL et. al., 2006; ROWER, 2013).   

Em janeiro de 2017 a unidade do Federal Bureau of Investigation (FBI) 

adicionou mais 7 loci aos 13 já existentes. Os 13 loci iniciais: CSF1PO; D3S1358; 

D5S818; D7S820; D8S1179; D13S317; D16S539; D18S51; D21S11; FGA; TH01; 

TPOX; vWA. E os 7 loci efetivos a partir de 2017: D1S1656; D2S441; D2S1338; 

D10S1248; D12S391; D19S433; D22S1045 formando então os 20 marcadores 

STRs utilizados pelo FBI. 

Apesar dos STRs autossômicos serem os mais utilizados na análise forense, 

principalmente para identificação de pessoas, outros marcadores encontrados nos 
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cromossomos sexuais, e os polimorfismos no DNA mitocondrial podem ser utilizados 

para análise, pois cada um possui suas especificidades. Foram desenvolvidas 

metodologias para utilização de marcadores STRs localizados nos cromossomos 

sexuais usadas por muitos laboratórios forenses para complementar informações 

individualizadas fornecidas por sistemas STRs autossômicos (DIEGOLI, 2015).  

 

2.3.3 InDels (Insertion/Deletion polymorphisms) 

 

Os polimorfismos de inserção/deleção (InDels) são polimorfismos de 

comprimento, caracterizados pela inserção ou deleção de um ou mais nucleotídeos 

em uma determinada região do genoma.  

Os InDels indicam inserções ou deleções (inserção-deleção) de fragmentos 

de nucleotídeos de tamanhos diferentes no mesmo local na sequência do genoma 

entre a mesma espécie ou espécies intimamente relacionadas. Os InDels podem ser 

definidos também como uma lacuna na sequência derivada do alinhamento da 

sequência homóloga, essas inserções e deleções estão amplamente distribuídas por 

todo o genoma e ocorre em alta densidade (YANG et al. 2016). 

A partir do estudo de Weber e colaboradores (2002) que identificaram e 

caracterizaram 2.000 inserções e deleções -  InDels ao longo do genoma humano, 

foi possível dar inicio a estudos destes marcadores que perduram até o momento. 

Os InDels destacam-se devido à abundância no genoma humano e a facilidade de 

análise, além de sua utilidade para estudos genéticos. 

  Por isso, amostras de DNA misturadas ou altamente degradadas podem ser 

amplificadas com sucesso com marcadores InDels e tipadas de forma eficaz (YANG 

et al., 2016). 

Estes polimorfismos possuem características interessantes para uso na 

identificação humana, pois possuem baixa taxa de mutação quando comparados 

aos STRs; são amplamente distribuídos no genoma, sendo encontrados em média a 

cada 7,2 kpb (MILLS, 2006); o que representam 20% de todos os polimorfismos do 

genoma humano (WEBER, 2002). 

Atualmente muitos estudos a fim de aumentar a possibilidade de utilização de 

InDels na prática forense foram publicados, tanto de autossômicos como o realizado 

por Pereira e colaboradores (2009) que descreveram um novo multiplex para a 
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identificação humana na qual foi possível analisar 38 InDels autossômicos em uma 

única reação, estudo realizado também para a população brasileira por Manta 

(2012) e Martinez (2019) que realizou o estudo com InDels do cromossomo X. Além 

de outros estudos publicados com o kit comercial que analisa os polimorfismos de 

inserção/deleção, chamado DIPplex Kit® (Qiagen) para cromossomos autossômicos.  

 

2.3.4 DNA mitocondrial 

 

A mitocôndria é uma organela encontrada no citoplasma, com muitas cópias 

por célula, esse é um dos motivos para o DNA mitocondrial ser utilizado em análises 

forenses, pois ele se conserva mais, além de possuir mais cópias. A provável origem 

das organelas como mitocôndria e cloroplasto é pela teoria endossimbiótica 

(MARTIN et al., 2015). 

A herança do DNA mitocondrial é exclusivamente materna, ou seja, não há 

contribuição masculina no DNA mitocondrial, pois durante a fecundação o 

espermatozoide não colabora na transmissão das mitocôndrias. 

A molécula de dupla fita circular foi descoberta por Nass & Nass, em 1963, 

sua sequência foi determinada em 1981 por Anderson e colaboradores e 

denominada Cambridge Reference Sequence (CRS) (ANDERSON et al., 1981), 

posteriormente re-analisada e revisada por Andrews e colaboradores (ANDREWS et 

al., 1999), sendo modificada e denominada revised Cambridge Reference Sequence 

(rCRS). Esta sequência é utilizada como padrão nas análises dos polimorfismos do 

DNA mitocondrial, portanto quando encontrados polimorfismos - SNPs (Single 

Nucleotide Polymorphisms), na sequência de um DNA analisado, este polimorfismo 

é comparado com a sequência revisada - revised Cambridge Reference Sequence 

(rCRS). 

O DNA mitocondrial é composto por região controle, hipervariável  ou não 

codificante (D-Loop) e região codificante. A região controle, composta por região 

hipervariável 1, 2 e 3, é geralmente a mais utilizada nas análises de identificação de 

um haplótipo, porém, quando há necessidade da utilização de dados adicionais 

outras regiões podem ser analisadas ao longo do DNA mitocondrial. 

O DNA mitocondrial vem sendo utilizado em vários estudos desde os que 

resultam em dados populacionais (PANETO, 2010; BRAGANHOLI et al., 2019), os 
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relacionados à ancestralidade em estudo abordando como neandertais estão 

relacionados com os humanos modernos (KRINGS et al.,1997), migração de 

populações ao longo do tempo (RELETHFORD, 2004), estudos na identificação de 

pessoas em desastres e tragédias, guerras como a do Vietnã (HOLLAND et al., 

1993), em estudos como o da identificação da família real russa (GILL et al., 1994), 

do fora da lei americano Jesse James (STONE et al., 2001) até no atentado das 

torres gêmeas do World Trade Center (BUDOWLE, 2003) onde o DNA mitocondrial 

auxiliou na identificação das vítimas. Isso faz com que o DNA mitocondrial seja uma 

ferramenta eficaz na identificação de pessoas, principalmente para traçar a linhagem 

materna.  

O DNA mitocondrial (mtDNA) é importante para as análises quando há 

dificuldade para amplificar as amostras de DNA nuclear, ou seja, amostras de restos 

mortais como ossos não identificados, fios de cabelo sem raízes ou espécimes muito 

antigos onde o DNA está altamente degradado. O DNA mitocondrial e o 

cromossomo Y possuem um modo incomum de herança não recombinante que 

enfraquece o peso estatístico de uma correspondência entre amostras individuais, 

mas torna o método eficiente para a reconstrução da relação paterna ou materna 

(ROWER, 2013). 

 

2.3.5 Cromossomos Sexuais  

 

Os cromossomos sexuais foram originados de um par de cromossomos 

homólogos e seguem padrões que divergem dos autossômicos, além de eventos de 

supressão de recombinação relacionada ao cromossomo X que ocorreram ao longo 

da história evolutiva dos mamíferos. Ainda que haja diferenças entre os 

cromossomos sexuais e autossômicos, o cromossomo X e Y ainda apresentam 

divergências nas quais os tornam únicos, como a perda de genes do cromossomo Y 

e a tentativa de equivalência pelo silenciamento e inativação de um dos 

cromossomos X (POSYNICK et al., 2019). 

Na figura 9 abaixo, adaptada de Wijchers; Festenstein (2011), é possível 

observar os dois cromossomos: X e Y. Nota-se a diferença de tamanho entre estes 

cromossomos. As regiões pseudoautossômicas (PAR) estão representadas nas 

extremidades dos cromossomos em verde. Na extremidade do braço curto dos 
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cromossomos X e Y está localizada a PAR1, e na outra extremidade do braço longo, 

PAR2. Na região PAR 2 a recombinação entre eles não ocorre em todas as meioses 

e alguns dos genes dessa região estão sujeitos à inativação no cromossomo X 

(ROSS et al., 2005). 

Os genes representados em vermelho estão específicos da determinação do 

sexo. Os genes em azul são os que possuem um par homólogo no Y, a homologia 

entre os cromossomos é mantida por uma recombinação obrigatória na meiose 

masculina. Assim, os genes nessa região estão presentes em duas cópias em 

homens e mulheres e não estão sujeitos à inativação no cromossomo X  

A região intermediária entre as PAR 1 e 2 no Y é específica do sexo 

masculino e corresponde a 95% do cromossomo, sendo chamada de MSY (do 

inglês Male-Specific region of the Y) (WIJCHERS; FESTENSTEIN, 2011). 

 

Figura 9 - Representação esquemática dos cromossomos sexuais X e Y. 

 

Fonte: modificada de Wijchers; Festenstein, 2011. 
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A diferença entre os padrões de herança dos cromossomos X e do Y diferem 

dos autossômicos e entre si, deste modo, marcadores localizados nesses 

cromossomos tem o potencial de oferecer informações diferentes, mas 

complementares. Os STRs localizados em cromossomos autossômicos foram 

usados na ciência forense muito antes da aplicação da análise dos cromossomos 

sexuais. Apesar de alguns marcadores terem sido relatados há vários anos, a 

intenção de usar esses marcadores como uma ferramenta para aplicações especiais 

desenvolveu-se tardiamente. Embora o uso forense de marcadores Y-STR esteja 

bem documentado e geralmente aceito pela comunidade científica e pelos tribunais 

em investigações e processos que utilizam análise forense, marcadores no 

cromossomo X são menos universalmente aplicados (DIEGOLI et al., 2011; SZIBOR 

et al, 2003) 

No entanto, a genotipagem de marcadores do cromossomo X pode 

complementar a análise de marcadores autossômicos e do cromossomo Y com 

muita eficiência, especialmente em casos complexos de parentesco (SZIBOR et al., 

2003). Assim sendo, marcadores localizados no cromossomo X podem ser uma 

importante ferramenta na análise forense, pois contribuem com a investigação mais 

complexa das relações biológicas em que a análise estatística se apresenta 

inconclusiva. (SZIBOR, 2007). 

 

2.3.5.1 Cromossomo Y 

 

O cromossomo Y está presente somente nos indivíduos do sexo masculino, 

por isso ele não individualiza uma pessoa, mas pode indicar a linhagem paterna do 

indivíduo. O cromossomo Y possui a região PAR 1 e 2 que podem sofrer 

recombinação, nas extremidades do cromossomo. A outra porção do cromossomo Y 

pode ser chamada de região não recombinante, pois não sofre recombinação e 

possui cerca de 60 milhões de pares de base (POSYNICK et al., 2019).  

Os marcadores do cromossomo Y são os STRs encontrados na região não 

recombinante, essa ausência de recombinação implica em transmissão de 

haplótipos e dessa forma é possível traçar a linhagem paterna, ou seja, o 

cromossomo Y não individualiza, pois, um homem possui o mesmo haplótipo que 

seu genitor masculino. 
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Os marcadores do cromossomo Y são utilizados em investigações de 

paternidade, investigações criminais, ou seja, quando é identificado um haplótipo na 

investigação da cena do crime pode: excluir suspeitos do sexo masculino do 

envolvimento no crime; identificar a linhagem paterna dos estupradores do sexo 

masculino; destacar vários contribuintes do sexo masculino para um rastreamento e 

ainda fornecer pistas investigativas para encontrar estupradores desconhecidos do 

sexo masculino (KAYSER, 2017). Além disso, o cromossomo Y pode ser utilizado 

em estudos de genética de populações e evolução humana além de fluxo 

migratórios das populações. 

Os dados sobre os marcadores genéticos do cromossomo Y podem ser 

encontrados em bancos de dados como o YHRD (Y-Chromosome STR Haplotype 

Reference Database - yhrd.org), que fornece informações sobre os haplogrupos do 

cromossomo Y, mostra a área geográfica a qual esse haplogrupo pode ser 

encontrado, este banco de dados possui inclusive dados da população brasileira 

(PALHA et al., 2010; STANGE et al., 2019;  AMBROSIO et al., 2020).  

O primeiro caso de destaque forense para o cromossomo Y ocorreu na Holanda, 

na investigação de um estupro e morte da vítima, onde o criminoso foi encontrado a 

partir do rastreamento da linhagem paterna (KAYSER, 2017). 

Tanto o cromossomo Y quanto o DNA mitocondrial são marcadores de linhagem 

e têm aplicações especiais em genética forense. A análise do cromossomo Y é 

muito útil em casos específicos criminais e auxiliam na identificação padrão com os 

STRs autossômicos principalmente no rastreamento para a identificar linhagens 

(ROWER, 2013). 

 

2.4 Cromossomo X 

 

2.4.1 Características do cromossomo X 

 

Os estudos relacionados ao cromossomo X vem avançando ao longo dos anos 

com vários trabalhos já publicados.  Em 2001, Lander e colaboradores publicaram 

um estudo com o sequenciamento inicial do genoma humano, o qual indicou que o 

cromossomo X possui um comprimento de tamanho de aproximadamente 155 

milhões de pares de bases (Mb) representando quase 5% do tamanho estimado do 
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genoma humano (3.200 Mb). Já em 2005, Ross (2005) e colaboradores publicaram 

a sequência eucromática do cromossomo, uma das primeiras publicações que 

cobriu aproximadamente 99,3% do cromossomo X humano (GOMES et al. 2020).  

 O cromossomo X possui uma biologia única na qual foi moldado para ser o 

cromossomo sexual que pode ser encontrado em ambos os sexos, sendo 

compartilhado por homens e mulheres. Essa biologia única do cromossomo X deve-

se a evolução dos cromossomos sexuais dos mamíferos, onde nos últimos 300 

milhões de anos os cromossomos sexuais evoluíram a partir de um par de 

cromossomos autossômicos.  (ROSS et al., 2005). 

Além disso, similar ao cromossomo autossômico ancestral, o cromossomo X 

sofre recombinação em mulheres, enquanto nos homens a falta de recombinação 

permite a identificação direta de haplótipos (POSYNICK et. al. 2019; BERGUERO et 

al, 2009). 

O cromossomo X possui características que possibilita investigar padrões de 

migração de homens e mulheres ao longo da história e o padrão de mutação e 

recombinação entre os sexos. Na figura 10, podemos observar que os descendentes 

femininos e masculinos herdam um cromossomo X materno recombinado (1) que 

resultou da meiose feminina. As filhas herdam um cromossomo X paterno inalterado 

(2) devido à falta de recombinação, com exceção das regiões da região 

pseudoautossômica (PAR) (GOMES et al., 2020). 

Por isso, em casos de investigação de parentesco no qual o descendente é 

do sexo feminino, a análise do cromossomo X mostra parâmetros mais eficientes 

que se complementam aos autossômicos tornando a análise extremamente eficiente 

(PEREIRA et al., 2012). 
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Figura 10 - Padrão de herança do cromossomo X. 

 
Fonte: Gomes et al., 2020. 

 

Ainda há casos em que há dificuldade de se analisar o material biológico, cujo 

conjunto de marcadores rotineiramente usado precisa ser complementado devido à 

baixa quantidade de DNA amplificado, e o material biológico a ser analisado 

apresenta-se degradado, como o caso de exumações de restos mortais. Outras 

possibilidades ocorrem quando a análise de marcadores do cromossomo X pode 

fornecer informações adicionais valiosas, como na ausência do material biológico do 

suposto pai que não está disponível, e faz-se necessário utilizar parentes 

(ascendentes ou descendentes) para genealogias paternas: meias-irmãs, irmãs e 

avó-neta, casos de maternidade, casos de violência sexual com feto do sexo 

feminino, análise de vestígio biológico e de ancestralidade (SZIBOR et al, 2003; 

BUTLER, 2011; PINTO et al., 2013).   
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2.4.2 Marcadores genéticos do cromossomo X 

 

A partir de 1999 os primeiros estudos genéticos com foco na genotipagem de 

X-STRs para aplicação forense começaram a surgir. Desde então, e até 

aproximadamente o ano de 2008, houve um aumento notável de publicações de 

dados populacionais. No entanto, as informações relatadas sobre X-STRs humanos 

em diferentes populações mundiais têm estagnado nos últimos anos (GOMES et. al., 

2020). 

Na introdução da utilização forense do cromossomo X para obtenção de 

dados como frequências alélicas e parâmetros forenses, e para que estes dados 

pudessem ser utilizados por pesquisadores e peritos, foram criados ao longo dos 

anos bancos de dados que trazem informações importantes, destacando-se o 

website http://chrx-str.org/ especializado em informações de X – STRs (SZIBOR et 

al., 2006), onde está descrito os X- STRs mais utilizados na época da criação do 

banco (SZIBOR et. al., 2007). Além deste banco de dados com informações de 

populações de todo o mundo, foi desenvolvido o banco genético brasileiro do 

cromossomo X (http://bgbx.com.br/?pagina=principal) com dados da população 

brasileira (MARTINS et al., 2014). As informações sobre o cromossomo X que estão 

disponibilizadas nesses bancos de dados são importantes para auxiliar na resolução 

de casos forenses e de identificação humana, assim como auxiliar no conhecimento 

genético de populações. 

É interessante ressaltar que os marcadores X-STR utilizados na identificação 

humana e testes de paternidade estão localizados em regiões não recombinantes 

entre os cromossomos sexuais X e Y, sendo a recombinação desses restrita às 

mulheres, de modo a garantir a sua diversidade (MARTINS, 2011). 

A partir do início dos estudos com o cromossomo X, foram surgindo empresas 

desenvolvedoras de sistemas multiplex inseridos em kits comerciais para a análise 

de marcadores do cromossomo X. O primeiro a surgir foi o kit Mentype® Argus X-UL 

(Biotype Diagnostic GmbH, Dresden, Alemanha) que amplificava 4 marcadores X-

STR,  este kit apesar de não ser disponibilizado no Brasil, permaneceu no mercado 

de 2003 a 2008. Em 2005, a mesma empresa Biotype Diagnostic GmbH lançou 

outro kit multiplex, o Mentype® Argus X-8, com 8 marcadores e incluía a 

amelogenina, porém não foi comercializado no Brasil. O kit mais recente e utilizado 

http://chrx-str.org/
http://bgbx.com.br/?pagina=principal
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também no Brasil é o Investigator Argus X-12 (Biotype; Qiagen), que amplifica 

simultaneamente 12 X-STRs mais amelogenina. 

Outros sistemas multiplex também foram desenvolvidos por grupos 

independentes, como o trabalho colaborativo utilizando X-STRs pelo Grupo de 

Línguas Espanhola e Portuguesa da Sociedade Internacional de Genética Forense 

(GHEP-ISFG), foi desenvolvido um sistema multiplex in house com a análise de 10 

X-STRs (decaplex), nos quais foram caracterizados em 15 populações ibéricas e 

latino americanas (GUSMÃO et al., 2009). Quando este estudo foi realizado ainda 

não havia o Investigator Argus X-12 (Qiagen, Hilden, Alemanha), por isso a 

importância deste trabalho que possibilitou a elaboração do Decaplex e a utilização 

destes marcadores X-STR nas populações do Brasil e outros países da América 

latina (MARTINS, 2011).  

Ademais, o Investigator Argus X-12 (Qiagen, Hilden, Alemanha) trata-se de 

um painel com marcadores ligados, o que o torna interessante para análise das 

relações biológicas. Em alternativa, o Decaplex (GUSMÃO et al., 2009) consiste em 

marcadores independentes, que são também muito informativos nos estudos de 

identificação.  

Na figura 11 observamos aspectos que caracterizam os dois conjuntos de 

marcadores utilizados neste trabalho, os quatro grupos de ligação (linkage group ou 

LG) que formam os 12 marcadores do cromossomo X do kit Argus (Qiagen, Hilden, 

Alemanha) além dos dez marcadores independentes que estão presentes no 

Decaplex. 
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Figura 11 - Ideograma do cromossomo X com a localização de seus marcadores X-
STRs. 

 
Fonte: http://chrx-str.org/ 

http://chrx-str.org/
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Ainda um pouco mais recente Prieto-Fernández (2016) publicou o 

desenvolvimento de outro sistema multiplex com a análise de 17 X-STRs, incluindo 

os marcadores do sistema Decaplex, demonstrando uma confiabilidade destes 

marcadores para fins de genotipagem forense. Outros kits também foram 

disponibilizados no mercado como o Goldeneye DNA ID System 17X (Goldeneye 

Technology Co., Ltd., Pequim, China) e o kit AGCU X19 STR (Wuxi Sino-German 

Meilian Biotechnology Co., Jiangsu, China) também foram desenvolvidos para 

aplicações forenses, embora os dados disponíveis sejam virtualmente restritos à 

população chinesa (GOMES et al., 2020). 

Além dessa publicação, na tabela 1 abaixo é possível observar os X-STRs 

mais utilizados nos últimos anos de acordo com a revisão de Gomes (2020). 

 
Tabela 1 – X-STRs utilizados em estudos nos últimos anos. As referências não se 

referem necessariamente aos documentos de desenvolvimento originais. 

Nome Referências Nr. e STR loci 

Kit Goldeneye 17X Gao et 
al. (2019)  

16 (DXS6795, DXS9902, DXS8378, HPRTB, 
GATA165B12, DXS7132, DXS7424, 
DXS6807, DXS6803, GATA172D05, 
DXS6800, DXS10134, GATA31E08, 
DXS10159, DXS6789 e DXS6810) 

Kit Investigator 
®
 Argus X-12 QS 

(Qiagen) 
Elakkary et 
al. (2014)  

12 (DXS7132, DXS7423, DXS8378, 
DXS10074, DXS10079, DXS10101, 
DXS10103, DXS10134, DXS10135, 
DXS10146, DXS10148 e HPRTB) 

Kit de sistema de 
identificação Microreader 

TM
 19X 

Lin et 
al. (2020)  

19 (DXS6795, DXS6803, DXS6807, DXS9907, 
DXS7423, GATA172D05, DXS101, DXS9902, 
DXS7133, DXS6810, GATA31E08, DXS6800, 
DXS981, DXS10162, DXS6809, 
GATA165B12, DXS10079, DXS10135, 
HPRTB) 

AGCU X19 STR Kit Li et al. (2017)  19 (DXS10074, DXS10075, DXS10079, 
DXS101, DXS10101, DXS10103, DXS10134, 
DXS10135, DXS10148, DXS10159, 
DXS10162, DXS10164, DXS6789, DXS6809, 
DXS7132, DXS7423, DXS7424, DXS8378, 
HPRTB) 

- Deng et 
al. (2017)  

19 (DXS9895, GATA144D04, DXS10077, 
DXS10078, DXS10161, DXS10160, DXS981, 
DXS6800, DXS6803, DXS9898, DXS6801, 
DXS6799, DXS6797, DXS7133, DXS6804, 
GATA172D05, DXS8377, DXS10146, 
DXS10147) 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B29
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B29
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B22
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B22
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B66
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B66
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B65
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B14
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B14
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Nome Referências Nr. e STR loci 

- Prieto-
Fernández et 
al. (2016)  

17 (DXS8378, DXS9898, DXS7133, 
GATA31E08, GATA172D05, DXS7423, 
DXS6809, DXS7132, DXS9902, DXS6789, 
DXS10079, DXS6801, DXS6799, DXS6800, 
DXS10075, DXS6807, DXS6803) 

GHEP-ISFG decaplex Gusmão et 
al. (2009)  

10 (DXS8378, DXS9898, DXS7133, 
GATA31E08, GATA172D05, DXS7423, 
DXS6809, DXS7132, DXS9902 e DXS6789) 

- Zhang et 
al. (2017b)  

15 (DXS6807, DXS8378, DXS6795, 
DXS10164, DXS7132, DXS10074, DXS6803, 
DXS6801, DXS101, DXS7133, GATA165B12, 
DXS10103, HPRTB, GATA31E08 e DXS7423) 

MiSeq FGx 
TM

 Forensic Genomics Jäger et 
al. (2017)  

7 (HPRTB, DXS7132, DXS7423, DXS8378, 
DXS10074, DXS10103 e DXS10135) 

Fonte: modificada de Gomes et al., 2020. 

 

Apesar da ampla quantidade de conjuntos de marcadores X-STR disponíveis 

e utilizados em muitos estudos populacionais que surgiram ao longo desses anos, 

todos os dados existentes infelizmente não estão compilados em um único banco de 

dados. 

 

2.4.3 Ligação e desequilíbrio de ligação para o cromossomo X 
 

O cromossomo X possui algumas características das quais fazem com que 

alguns parâmetros sejam avaliados para a utilização de seus marcadores na prática 

forense.  

A ligação gênica ou linkage ocorre quando a localização de um loci está em 

um mesmo cromossomo e não se segrega de forma independente no momento da 

formação de um gameta. A ligação está relacionada com a dependência física de 

loci localizados próximos (TILLMAR et al, 2008). 

De acordo com Tillmar e colaboradores (2017), a ligação é uma 

consequência do processo de recombinação que ocorre entre dois cromossomos 

homólogos durante a meiose. Quando acontece de mais de 50% dos gametas tiver 

o mesmo segmento do cromossomo parental, ou seja, no qual os dois marcadores 

estão localizados, os dois marcadores estarão ligados. Portanto, dois marcadores 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B96
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B96
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B96
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B44
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B44
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B126
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B126
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B51
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC7527635/#B51
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são considerados não vinculados quando se espera que um número de 

recombinações ocorra em 50% das vezes durante a meiose. 

Já o desequilíbrio de ligação mede a co-segregação de alelos em nível 

populacional. Para um determinado conjunto de marcadores, a ligação pode ser 

medida através da obtenção frequências de recombinação de amostras, e o 

desequilíbrio de ligação pode ser estimado a partir de frequências de alelos e 

haplótipos. (TILLMAR et al., 2008) 

A taxa de recombinação meiótica é estimada por pares de marcadores e 

transformada em distância genética que pode ser expressa em centi-Morgan (cM), 

sendo que 1 cM equivale a 1 esperada recombinação por 100 meioses. A distância 

física e a genética não estão necessariamente relacionadas, por isso não se deve 

supor que marcadores estejam ligados baseando-se apenas na distância física, a 

taxa de recombinação é determinante para a confirmar a ligação (SZIBOR et al., 

2003). 

Os marcadores com uma distância maior que 50 cM são ditos não ligados e 

espera-se que não seja encontrado desequilíbrio de ligação, já um valor inferior a 

este as chances de ocorrer desequilíbrio de ligação aumentam (SZIBOR et al., 

2007). 

A distância genética não é o único fator que determina o desequilíbrio de 

ligação em uma população, fatores como seleção natural, efeito fundador, 

miscigenação, subestruturação populacional e deriva genética também podem 

influenciar no desequilíbrio, por isso, é importante que cada população seja avaliada, 

de modo que cada característica dessa população e esses fatores acima citados 

sejam levados em consideração (SZIBOR et al., 2003; ZARRABEITIA et al., 2006). 

 

2.4.4 Aplicação dos marcadores genéticos do cromossomo X 
 

Na análise de parentesco, existem casos considerados padrão em que as 

análises do cromossomo X não são necessárias, deste modo, podemos citar os 

casos de paternidade padrão (duos e trios) que podem ser resolvidos apenas com 

os marcadores autossômicos. Entretanto, em várias situações os marcadores do 

cromossomo X podem ser mais informativos que os autossômicos, DNA mitocondrial 

e cromossomo Y, devido ao seu modo específico de herança (SZIBOR et a., 2007; 

TILLMAR et al., 2017)).  
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Por isso, normalmente, quando a evidência estatística obtida é considerada 

insuficiente, marcadores adicionais são analisados como os marcadores 

de Inserção/deleção (InDels) e polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs) foram 

sugeridos como marcadores para incluir nessas análises de parentesco mais 

detalhadas (GOMES et al.,2012). 

Além destes marcadores citados acima, em casos de paternidade, onde a 

informação dos marcadores autossômicos não é suficiente para chegar a uma 

conclusão, os marcadores cromossômicos X-STRs podem representar uma 

ferramenta suplementar útil. 

Dentre as possibilidades de análises que podemos aplicar o cromossomo X 

(STRs) estão:  

 

 Casos de incompatibilidade(s) entre filhas e suposto pai (duo ou trio): 

 

Quando na análise dos resultados poucas inconsistências são observadas 

entre o suposto pai e a filha, mesmo havendo alta razão de verossimilhança, uma 

das explicações mais prováveis são que ocorreram mutações ou que o suposto pai 

está intimamente relacionado ao pai verdadeiro como um irmão, um filho, ou  pai; ou 

seja, apesar do LR (razão de verossimilhança) ser alto, ainda há incompatibilidades 

(PINTO et al., 2013). Portanto, todas estas dúvidas relacionadas aos resultados 

obtidos podem ser resolvidas com a análise de marcadores  do cromossomo X 

(TILLMAR, 2017; GOMES, 2012). 

 

 Casos deficientes de paternidade: 

 

Com a análise apenas dos STRs autossômicos, estes casos podem ser 

inconclusivos, por isso quando o suposto pai não está presente, o DNA de parentes 

é analisado para a reconstrução de seu perfil. 

No caso avó (paterna)-neta o cromossomo X pode ser um fator decisivo para 

atestar o vínculo biológico, visto que o pai herda o cromossomo X materno e a filha 

consequentemente herda o único cromossomo X que o pai possui (BUTLER et al. 

2011).  
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Outro caso que pode ser analisado pelo DNA de parentes é o de meias-irmãs 

paternas, neste caso, as duas meias-irmãs obrigatoriamente devem possuir os 

alelos do cromossomo X idênticos, devido ao padrão de herança, o qual elas 

herdam o cromossomo X paterno. Assim, neste tipo de investigação de paternidade 

a presença de quatro diferentes alelos nos marcadores do cromossomo X permite a 

exclusão de paternidade (SZIBOR et al. 2003). 

Outro exemplo: considere um caso de paternidade entre pai e filha, onde os 

supostos pais são parentes, se o pai biológico for o pai (com mães diferentes) do 

suposto pai, ou se o pai biológico for o filho do suposto pai, eles não compartilharão 

os alelos cromossômicos X idênticos por descendência. Para esses casos, uma 

análise usando marcadores cromossômicos X pode ser muito mais informativa do 

que usar marcadores autossômicos (TILLMAR, 2017; GOMES, 2012). 

Nestes casos é possível perceber o alto poder de exclusão do cromossomo X, 

devido ao seu padrão de herança o qual a filha obrigatoriamente deve possuir o 

cromossomo X paterno, através do compartilhamento de alelos cromossômicos X 

idênticos por descendência (TILLMAR, 2017; GOMES, 2012). 

 

 Casos com dificuldade de analisar o material biológico: 

 

Há casos em que o conjunto de marcadores STRs autossômicos utilizados na 

rotina de laboratórios forenses, precisa ser complementado devido aos resultados de 

amplificação insatisfatórios como pode acontecer na investigação de paternidade de 

restos exumados. Quando se trata de duplas pai-filha, em caso de inclusão, a 

análise dos marcadores cromossômicos X pode fornecer informações adicionais 

muito importantes, uma vez que há apenas um alelo que pode ser transmitido do pai 

para a filha, e LRs mais informativos podem ser esperados do que para os 

marcadores autossômicos (TILLMAR et al., 2017). 

 

 Casos de maternidade: 

   

Nas investigações de maternidade, para os marcadores X, quando se trata de 

maternidade, é possível investigar a relação de parentesco por meio de qualquer 

genitor direto da suposta mãe, para que isso ocorra, a cadeia de transmissão 
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genética X não deve ser interrompida nos parentescos maternos ―avô-neto‖, ―meio-

irmãos‖ e "avuncular". Para outros pedigrees como ―meio-irmãos‖ e ―avô-neto‖, a 

utilidade dos marcadores X é a mesma das contrapartes autossômicas, pois a 

probabilidade de compartilhar ou não um par de alelos X por consanguinidade 

também é igualmente provável. Entretanto, deve-se lembrar que no pedigree ―tio-

sobrinho / sobrinha materna‖, a probabilidade de compartilhar um par de alelos X por 

parentesco consanguíneo é ainda menor (¼) do que a obtida considerando os 

cromossomos autossômicos (½) (GOMES et al, 2012). 

Os testes para mães-filhos utilizando os X-STRs também são eficientes, pois o 

filho possui apenas um alelo para cada X-STR e deve estar obrigatoriamente 

presente na mãe, a chance de exclusão neste caso é idêntica aos testes entre pai-

filha (SZIBOR et al., 2003). 

Ainda é possível utilizar os X-STRs em casos de violência sexual envolvendo o 

feto do sexo feminino, quando ocorre o aborto e geralmente há mistura de material 

do embrião com o material da mãe. Neste caso é possível realizar um teste para 

identificar a paternidade do feto, já que os alelos não compartilhados com a mãe 

podem ser analisados, excluindo casos de incesto, onde o parente é muito próximo 

(SZIBOR et al., 2003). Outra forma de aplicar os marcadores do cromossomo X é na 

análise de vestígios biológicos e ancestralidade (SANTOS-LOPES et al., 2007). 

 

2.4.5 Ferramenta para análise do cromossomo X: FamLink X 

 

Em investigações de parentesco, como investigações de paternidade, podem 

ser resolvidas utilizando STRs autossômicos que são altamente polimórficos (STRs), 

que levam a poderosas razões de verossimilhança (LR) (GOMES et al, 2012). 

Entretanto, outros marcadores foram sendo inseridos para inferir relações de 

parentesco e, portanto, novas ferramentas de análises além das já conhecidas vêm 

sendo utilizadas. 

A partir do conhecimento adquirido sobre os marcadores do cromossomo X, e 

à medida que novos marcadores se tornam disponíveis, houve a necessidade de 

softwares novos que englobam cálculos importantes para atuação forense. Um 

desses softwares é o FamLinkX, este software pode ser encontrado no site 

http://www.famlink.se. O FamLink X é um software desenvolvido para usuários 

http://www.famlink.se/
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forenses à medida que mais marcadores foram disponibilizados, e foi implementado 

como um novo algoritmo para cálculos de probabilidade responsáveis por ligação, 

desequilíbrio de ligação e mutações para marcadores do cromossomo X (KLING, 

2015). 

Existem poucos softwares disponíveis para avaliações de parentesco, 

principalmente levando em conta o padrão de transmissão do cromossomo X, onde 

há recombinação apenas na mulher. O FamLink X é um dos softwares mais 

relevantes considerando a possibilidade de mutação, linkage e também desequilíbrio 

de ligação, haja vista que alguns dos conjuntos de marcadores mais utilizados são 

formados por grupos de ligação, portanto estas informações são de extrema 

relevância para estudos forenses (GOMES, 2020).  

 Além disso, a sociedade internacional de genética forense - ISFG 

recentemente forneceu diretrizes gerais para o uso de marcadores cromossômicos X 

em testes de parentesco (TILLMAR et al., 2017). Sendo assim, é importante 

destacar a utilidade desta ferramenta para uso forense. 

 Uma das análises realizadas pelo software é a razão de verossimilhança (LR 

– likelihood ratio) onde duas hipóteses mutuamente excludentes, a primeira hipótese 

(X) assume que o compartilhamento de alelos entre as partes resulta de um vínculo 

genético, enquanto a segunda hipótese (Y) assume que o compartilhamento de 

alelos entre as partes é resultado de eventos aleatórios. Quanto maior é o valor de 

LR, maior é a evidência em favor da relação do vínculo biológico investigado. 

 
2.6. Justificativa  

 

Os marcadores genéticos existentes no cromossomo X são uma importante 

ferramenta na análise forense, principalmente em situações que a análise dos STRs 

autôssomicos não é suficiente para a resolução do caso. Por isso, em conjunto com 

os STRs autossômicos, os marcadores X-STRs podem superar as limitações da 

análise de marcadores tradicionais, solucionando casos tratados como 

inconclusivos. 

Para ampliar as possibilidades de análises complementares aos STRs, e 

solucionar casos forenses, estudar a genética de uma população é de extrema 

importância, pois trata-se do conhecimento do perfil populacional que pode ser 

único.  
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Neste estudo, foram utilizados dois conjuntos de marcadores STRs do 

cromossomo X e foram calculadas as frequências alélicas e identificação do 

potencial forense na população do estado de São Paulo.  

O estudo e a comparação entre os conjuntos de marcadores estudados na 

população do estado de São Paulo permite o conhecimento dessa população por 

meio do delineamento da variabilidade genética, e potencial para análise forense e 

aplicação desses dois conjuntos de marcadores. 

A partir dos dados gerados, essas informações são importantes para a 

construção dos dados dessa população e efetivo uso do cromossomo X como 

ferramenta forense na identificação de pessoas. 

Por fim, espera-se que este trabalho possa contribuir na construção do 

conhecimento e da importância do uso do cromossomo X na rotina de laboratórios 

que utilizam a tecnologia do DNA na identificação humana.  

 
 

 
 

 
 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

3. OBJETIVOS
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3.1 Objetivo geral 

 

Caracterizar a população do estado de São Paulo para os conjuntos de 

marcadores Decaplex (10 X-STRs) e do kit Investigator® Argus X-12QS da Qiagen 

(12 X-STRs) avaliando a variabilidade genética e a eficiência forense na população 

estudada. 

 

3.2 Objetivos específicos 

 

Para o estudo da população do estado de São Paulo com dois conjuntos de 

marcadores do cromossomo X, os objetivos específicos são: 

 Determinar as frequências alélicas e haplotípicas destes marcadores para 

esta população; 

 Determinar a variabilidade genética avaliando poder discriminatório dos dois 

conjuntos de marcadores; 

 Calcular o poder de discriminação e o poder de exclusão em duos e trios 

destes dois painéis de marcadores; 

 Avaliar o desequilíbrio de ligação entre os pares de marcadores destes dois 

painéis;  

 Comparar os dois painéis e verificar a eficiência forense de ambos; 

 Analisar parentescos utilizando o FamLink X para verificar a razão de 

verossimilhança (LR – likelihood ratio) entre os dois conjuntos de marcadores. 

 

 

 

 

 

 



    

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

4. MATERIAIS  

E MÉTODOS
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4.1 Aspectos éticos 

 

 Este projeto foi aprovado pelo Comitê de Ética em Pesquisa da Faculdade de 

Ciências Farmacêuticas da UNESP de Araraquara com o código 

CAAE:12150919.0.0000.5426. 

Todos os participantes que aceitaram participar desta pesquisa foram 

esclarecidos quanto aos preceitos éticos da pesquisa e assinaram o termo de 

consentimento livre e esclarecido (TCLE). 

 

4.2 Casuística 

 

Para a caracterização genética dos dois conjuntos de marcadores do 

cromossomo X, foram coletadas amostras sanguíneas de 141 trios (pai, mãe e filha) 

423 amostras de indivíduos brasileiros, residentes no estado de São Paulo. A 

seleção desses indivíduos e a coleta das amostras biológicas foram realizadas pelo 

laboratório de investigação de paternidade da Faculdade de Ciências Farmacêuticas 

da Unesp de Araraquara.  

 

4.3 Coleta e extração de DNA 

 

Para a elaboração do perfil genético foi realizada uma punção capilar no dedo 

anelar dos participantes da pesquisa para a coleta de amostras de sangue em papel 

FTA® (Whatman®) que foram armazenadas a 8ºC até o momento da extração do 

DNA.  

A extração do DNA foi realizada conforme adaptação das metodologias 

propostas por Singer-Sam, Tanguay e Riggs (1989), com auxílio da resina Chelex 

100 (Bio-Rad Laboratories). Para a extração do DNA, 1 disco de 1,2mm de papel de 

filtro FTA® (Whatman® GE) foi cortado com o auxílio da caneta Harris Micro Punch® 

(Whatman® GE) com a amostra sanguínea do indivíduo, e colocado em tubo de 

0,2ml. Os discos foram agitados por 5 segundos em 50µL de água ultrapura (Milli-Q 

® - Milipore Corporation). O sobrenadante foi descartado e os discos incubados com 

50µL de água ultrapura (Milli-Q ® - Milipore Corporation) por 30 minutos em 

temperatura ambiente. O sobrenadante foi descartado e os discos foram incubados 
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em 100µL de Chelex 100 (Bio-Rad Laboratories) na concentração de 5% por 1 hora 

à 56ºC. Logo após esta incubação, a solução foi agitada e incubada por mais 8 

minutos à 100ºC. A solução foi centrifugada a 13.000 rpm por 3 minutos e transferiu-

se o sobrenadante para novo microtubo que foi armazenado à 4ºC. 

   

4. 4 Reação de amplificação dos X-STRs e preparação para eletroforese capilar  

 

 Na reação em cadeia de polimerase PCR foram utilizados 2 protocolos para a 

amplificação dos 2 painéis de X-STRs, um citado em Gusmão et. al (2009) para o 

painel de 10 X-STRs – Decaplex (tabela 2), e outro com os 12 X-STRs presentes no 

kit Investigator® Argus X-12 QS (Qiagen) (tabela 3) seguindo o protocolo do 

fabricante com adaptações. 

 
Tabela 2- Conjunto de marcadores com 10 X-STRs – Decaplex. 

localização 
citogenética 

Marcador 
Grupo de 
ligação 

localização física 
[Mb] NCBI 36 

Rutgers Mapa v.2 
[cM Kosambi] 

22p31 DXS8378  X1 9.330 20,21 

22p2 DXS9902   15.234 32,32 

centrômero DXS7132  X2 64.572 90,75 

21q31 DXS9898  87.682 101,29 

21q33 DXS6809  94.825 108,12 

21q33 DXS6789  95.336 108,47 

22q3 DXS7133   108.928 118,18 

23q GATA172D05   113.061 124,36 

27q1 GATA31E08   140.062 160,54 

28q DXS7423  X4 149.460 184,19 

Fonte: modificada de ChrX-STR.org 

 

Tabela 3 - Conjunto de marcadores com 12 X-STRs do kit Investigator® Argus X-12 
QS (Qiagen). 

localização 
citogenética 

Marcador 
Grupo de 
ligação 

localização física 
[Mb] NCBI 36 

Rutgers Mapa v.2 [cM 
Kosambi] 

 

22p31 DXS10148  X1 9.198 19,84 

22p31 DXS10135  X1 9.199 20,03 

22p31 DXS8378  X1 9.330 20,21 

centrômero DXS7132  X2 64.572 90,75 

12q DXS10079  X2 66.632 90,82 

12q DXS10074  X2 66.894 90,83 

26q2 DXS10103  X3 133.246 149,37 

26q2 HPRTB X3 133.443 149,66 

26q3 DXS10101  X3 133.482 149,75 

28q DXS10146  X4 149.335 183,72 

http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS8378&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS9902&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS7132&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS7133&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=GATA172D05&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=GATA31E08&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS7423&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS10148&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS10135&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS8378&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS7132&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS10079&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS10074&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS10103&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=HPRTB&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS10101&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS10146&cid=62607
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q 28 DXS10134  X4 149.401 183,96 

q 28 DXS7423  X4 149.460 184,19 

Fonte: mofificada de ChrX‐STR.org 

 

 As reações de amplificação foram preparadas com algumas modificações, 

como segue abaixo. 

  - Componentes da reação de PCR dos 10 X-STRs – Decaplex (Gusmão, 
2009): 
 
Goldstr buffer (Promega) - 5 µl 
Primer mix 10X ( concentração 2 µM) – 1 µl 
Platinum® Taq DNA Polymerase (Termo Fisher) – 0,3 µl (1,5 U) 
DNA extraído - 2 µl (~2-5ng/ µl) 
Água livre de nuclease qsp. 10 µl. 
 

 - Componentes da reação de PCR dos 12 X-STRs – Investigator® Argus X-
12 QS (Qiagen): 
 
Fast Reaction Mix 2.0 - 1,5 µl 
Primer Mix - 0,5 µl 
DNA extraído - 0,5 µl (~ 0,2-2ng/ µl) 
Água livre de nuclease qsp. 5 µl 

 

- Condições para a amplificação dos 10 X-STRs (Decaplex) e 12 X-STRs (Kit 

Investigator® Argus X-12QS) no termociclador Veriti® ThermalCycler (Applied 

Biosystems® – Thermo Fischer Scientific): 

 

10 X-STRs (Decaplex) 12 X-STRs (Kit Argus) 

 95°C - 15 min                                                       98°C - 60 seg 

 94°C - 30 seg                                                           61°C - 100 seg     3 ciclos 

 60°C - 90 seg      10 ciclos                                       72°C - 5 seg 

 72°C - 60 seg                                                           96°C - 10seg           

 94°C - 30 seg                                                           61°C - 100 seg     27 ciclos  

58°C - 90 seg        20 ciclos                                      72°C - 5 seg 

72°C - 60 seg                                                            68°C - 2 min 

60°C – 80 min                                                           10°C - ∞  

4°C - ∞                                                                        

 

  Os produtos amplificados com o protocolo do decaplex foram preparados para 

análise de identificação humana (Human Identification-HID) com 8,7 μl Hi-Di™ 

http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS10134&cid=62607
http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=DXS7423&cid=62607
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formamida deionizada (Thermo Fisher Scientific), 0,3 μl de GeneScan™600 LIZ® 

(Thermo Fisher Scientific) e 1 μl de produto de PCR. Os produtos amplificados com 

o protocolo do Kit Argus X-12 QS foram preparados com 12 μl Hi-Di™ Formamida 

deionizada (Thermo Fisher Scientific), 0,5 μl DNA Size Standard 550 (BTO) (Qiagen) 

e 1 μl de produto de PCR para então serem submetidos à eletroforese capilar pelo 

analisador genético ABI 3500 Applied Biosystems® (Thermo Fisher Scientific) 

utilizando polímero POP-4 da Applied Biosystems® (Thermo Fischer Scientific) e 

capilar de 36cm da Applied Biosystems® (Thermo Fischer Scientific).  

 

 4. 5 Análise dos produtos amplificados 

 

Os resultados da eletroforese capilar foram analisados em eletroferogramas 

no software Gene Mapper v ID-X-1.2 (Applied Biosystems® – Thermo Fischer 

Scientific). A tipagem ou classificação dos alelos foi efetuada por comparação com o 

allelic ladder fornecido com o kit, no caso dos 12 X-STRs do Argus. O Decaplex 

como é um conjunto de marcadores in house, não possui allelic ladder. 

 

4. 6 Análise de dados 

 

Para análise de dados um total de 141 trios pai / mãe / filha foram 

genotipados para 12 X-STRs com o kit Argus e para os 10 X-STRs do Decaplex. Um 

total de 141 mulheres não relacionadas foram selecionadas entre as amostras das 

filhas, e a fase gamética foi determinada usando as informações do haplótipo do pai, 

sendo no total 141 trios e 282 haplótipos femininos não relacionados. 

As frequências alélicas de cada conjunto de marcadores foram calculadas 

com o programa Arlequin (EXCOFFIER et al., 2010), de acordo com a especificação 

para cada conjunto de marcador citadas em Gusmão (2009) e no kit Investigator® 

Argus X (Qiagen), respectivamente. 

 No conjunto de marcadores Decaplex foi realizada a frequência alélica de 

cada marcador separadamente. Entretanto, no Investigator® Argus X-12QS os 

marcadores foram divididos em quatro grupos de ligação (linkage group) gerando, 

assim, uma frequência haplotípica: LG1, LG2, LG3 e LG4.  

Todos os parâmetros de análise foram calculados, separadamente, para os 

12 X-STRs do kit Argus e para os 10 X-STRs do Decaplex.  
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4. 7 Determinação dos perfis alélicos e análise estatística 

 

 A análise dos amplicons para obtenção dos respectivos perfis alélicos foi 

realizada com o auxílio do software GeneMapper ID-X v1.2.1 da Applied Biosystems 

(Thermo Fischer Scientific). 

 O software Arlequin v3.5.2.2 foi utilizado para determinar as frequências 

alélicas da população estudada, a heterozigosidade observada e esperada, o teste 

exato de equilíbrio de Hardy-Weinberg e desequilíbrio de ligação. 

 Além do arlequin, outras ferramentas foram utilizadas para o cálculo de 

parâmetros estatísticos de interesse forense como o banco de dados de X-STRs 

(ChX-STR – http://www.chrx-str.org/). Para o cálculo da eficiência forense utilizou-se: 

o Poder de Discriminação Feminina (PDF), Poder de Discriminação Masculina (PDM) 

e Chance Média de Exclusão (MEC) para as seguintes situações: 

  - MECT: Chance média de exclusão em trios envolvendo filha, como descrito 

por Desmarais et al. (1998); 

 - MECD: Chance média de exclusão na ausência (duo – pai/filha), como 

descrito por Desmarais et al. (1998). 

 

4.8 Análise de parentesco com Famlink X. 

 

O Famlink X foi utilizado para calcular valores da razão de verossimilhança -  

LR (likelihood ratio) em análises de parentesco, quando o suposto pai não está 

presente, para comparar os valores obtidos dos dois conjuntos de marcadores e 

ainda compará-los com os valores obtidos com os STRs autossômicos. 

A razão de verossimilhança, LR (likelihood ratio), é utilizada para demonstrar 

a força da evidência em casos de paternidade.  

A genotipagem de 6 amostras foi realizada seguindo os protocolos já 

descritos anteriormente com os dois conjuntos de marcadores: o kit Argus X-12QS e 

o Decaplex.  

Os dados obtidos dos STRs autossômicos foram genotipados no laboratório 

de paternidade da Faculdade de Ciências Farmacêuticas da Unesp de Araraquara, 

utilizado o kit comercial PowerPlex Fusion 6C System (Promega Corporation) para 

comparação dos resultados de LR entre X-STRs e STRs autossômicos. 

http://www.chrx-str.org/
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As frequências alélicas utilizadas para esta análise foram as obtidas neste 

trabalho. 

Foram analisados os pedigrees de meias – irmãs (paternas) e avó-neta 

(paternas) - figura 12. 

Na análise de meias – irmãs foram utilizados os perfis das ―supostas‖ meias-

irmãs além do perfil de suas respectivas mães. 

O segundo pedigree analisado foi o da ―supostas‖ avó – neta sendo utilizada 

apenas amostra das duas, ou seja, um parente próximo do suposto pai foi testado. 

 

Figura 12 - Pedigrees analisados das supostas meias – irmãs (a) e supostas avó – 

neta (b). 

a)                                                                        b) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: Famlink X software 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

5. RESULTADOS  

E DISCUSSÃO 
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5.1 Padronização da utilização do Kit Argus X-12QS 

 

Atualmente vivenciamos tempos onde há a necessidade de economia de 

reagentes devido aos escassos recursos para a pesquisa. Por isso, foi realizada 

uma padronização para a diminuição do volume de uso para o kit comercial Argus X-

12 QS utilizado neste projeto. Conforme recomendação do fabricante, utiliza-se um 

volume final de 25µl do mix utilizado na reação de PCR (tabela 4). 

 

Tabela 4- Componentes e volume para a realização da PCR. 

Componentes 
Volume por reação 

original 

Volume por reação 

adaptado 

Fast Reaction Mix 2.0 7,5 µl 1,5 µl 

Primer Mix 2,5 µl 0,5 µl 

Água livre de nuclease Variável Variável 

DNA extraído Variável 0,5 µl 

Volume total 25 µl 5 µl 

Fonte: adaptada do manual do fabricante do kit Investigator® Argus X-12QS(Qiagen) 

 

Para a otimização dos custos na rotina do laboratório, mas sem afetar a 

especificidade da reação foi testada a redução do volume final da reação para 5μL, 

mantendo a proporção da concentração recomendada pelo fabricante dos 

componentes do Kit (Faster Reaction Mix e Primer Mix), ou seja, uma redução de 1∕5 

no volume final do kit comercial.  Além da economia feita na utilização do kit, houve 

a redução na utilização de DNA que passou de 2 µl para 0,5 µl (0,5-2ng/µl). Para 

comparar os resultados, foram realizadas reações seguindo o protocolo do 

fabricante e o adaptado, como controle positivo foi utilizado a amostra feminina do 

DNA comercial 9947A (Qiagen). 

Observando os eletroferogramas do controle positivo (Figura 13) seguindo o 

protocolo estabelecido no laboratório e o com as adaptações realizadas neste 

trabalho (Figura 14), foi possível observar que houve adequada amplificação de 

todos os marcadores nas amostras com volume final de 5μL.
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Figura 13 - Eletroferograma do perfil alélico do DNA comercial 9947A obtido com o kit Investigator® Argus X-12QS(Qiagen), 
seguindo o protocolo original. 

 
Fonte: Este trabalho 
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Figura 14 - Eletroferograma do perfil alélico do DNA comercial 9947A obtido com o kit Investigator® Argus X-12QS(Qiagen), com o 
protocolo adaptado. 

Fonte: Este trabalho 
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Em relação às adaptações para a utilização de menor volume, é possível 

observar que as amostras encontram-se preservadas devido à presença do 

indicador de qualidade presente no Kit Argus, indicado pela letra Q nos 

eletroferogramas e destacada pelo círculo nas figuras. Outra forma de verificar a 

qualidade da amplificação das amostras pela unidade de fluorescência relativa 

(RFU), a qual não houve redução significativa, apesar de ser estabelecido 

empiricamente o valor de 200 RFUs como o valor a partir do qual é possível 

identificar e distinguir um pico para que seja designado como alelo. 

 

5.2 Avaliação da metodologia 

 

A metodologia mostrou-se eficaz como pode-se observar pelos 

eletroferogramas dos perfis alélicos abaixo obtidos no analisador genético ABI3500 

(figuras 15 e 16). 

 

Figura 15- Eletroferograma do perfil alélico de amostra masculina obtido com painel de 
marcadores Decaplex. 

 
Fonte: Este trabalho 

  

Na figura 15 é possível observar o perfil alélico de uma amostra masculina 

onde os 10 marcadores (Decaplex) foram amplificados e na figura 16 um perfil 
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alélico de uma amostra feminina amplificada com os 12 X-STRs do kit Investigator 

Argus X 12 QS. 

Figura 16 - Eletroferograma do perfil alélico de uma mostra feminina com os 
marcadores do kit Investigator® Argus X 12 QS. 

 
Fonte: Este trabalho 

 

 

5.3 Análise genética da população  

 

5.3.1 Variabilidade genética na população de São Paulo com os conjuntos de 

marcadores 

 

Neste estudo, as amostras de 141 mulheres não relacionadas foram 

selecionadas para análises populacionais. Ao selecionar as filhas dos trios 

estudados, foi possível determinar a fase gamética do genótipo e criar um banco de 

dados que inclui 282 haplótipos não relacionados. Estes haplótipos foram utilizados 

para a análise da frequência dos 2 conjuntos de marcadores. 
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5.3.2 Análise do conjunto de marcadores com 10 X-STRS – Decaplex 

 

A frequência alélica do Decaplex foi calculada para os 10 marcadores X-

STRs. A tabela 5 ilustra as distribuições das frequências alélicas da população 

estudada, bem como os valores da diversidade gênica de cada marcador. 

Tabela 5 - Frequência alélica dos 10 X-STRS na população do estado de São Paulo. 
Marcador DXS8378 Marcador DXS9902 Marcador DXS7132 Marcador DXS9898 Marcador DXS6809 

alelo frequência alelo frequência alelo frequência alelo frequência alelo frequência

9 0,01064 8 0,00355 11 0,00355 7 0,01064 28 0,01418

10 0,34397 9 0,02128 12 0,10638 8.3 0,1383 29 0,01064

11 0,31915 10 0,0461 13 0,2766 9 0,00709 29.1 0,00355

12 0,28723 11 0,3617 14 0,31915 10 0,05674 30 0,05674

13 0,03191 11.1 0,00355 14.3 0,00355 11 0,18794 31 0,17021

14 0,00709 12 0,3227 15 0,1844 12 0,29078 32 0,11702

12.1 0,01773 15.3 0,01064 13 0,20922 33 0,29433

13 0,21277 16 0,05319 13.3 0,00709 33.1 0,00355

13.1 0,00355 16.3 0,00709 14 0,08511 34 0,19858

14 0,00709 17 0,02837 15 0,00709 35 0,08511

17.3 0,00709 36 0,03901

37 0,00709

n de alelos 6 n de alelos 10 n de alelos 11 n de alelos 10 n de alelos 12

n de cópias 282 n de cópias 282n de cópias 282n de cópias 282 n de cópias 282

DG 0,69862 DG 0,71934 DG 0,77519 DG 0,80937 DG 0,82181

Marcador DXS6789 Marcador DXS7133 Marcador GATA172D05 Marcador GATA31E08 Marcador DXS7423

alelo frequência alelo frequência alelo frequência alelo frequência alelo frequência

15 0,07092 8 0,01773 6 0,16312 7 0,01418 12 0,00709

16 0,06383 9 0,33688 7 0,03191 8 0,01418 13 0,03901

17 0,00709 10 0,14894 8 0,17021 9 0,19504 14 0,38298

18 0,00355 11 0,43262 9 0,17021 10 0,05319 15 0,40426

19 0,0461 12 0,0461 10 0,23404 11 0,17021 16 0,14184

20 0,39007 13 0,00709 11 0,16667 12 0,25887 17 0,02482

21 0,20213 14 0,01064 12 0,06028 13 0,20922

22 0,15957 13 0,00355 14 0,07447

23 0,02482 15 0,01064

24 0,03191

n de alelos 10 n de alelos 7 n de alelos 8 n de alelos 9 n de alelos 6

n de cópias 282 n de cópias 282n de cópias 282n de cópias 282 n de cópias 282

DG 0,77133 DG 0,67696 DG 0,83118 DG 0,81621 DG 0,66997  
* DG - diversidade gênica; em verde, maiores valores de DG e em vermelho, menores valores de DG.  

Fonte: Este trabalho 

 

Dentro da população de São Paulo (tabela 5) foi possível observar em cada 

marcador de 6 a 12 alelos com um total de 89 alelos. Os dois marcadores com a 

maior diversidade gênica encontram-se destacados em verde na tabela, sendo o 

GATA172D05 aquele que apresentou maior diversidade, de 0,83118 e DXS6809, 

com a diversidade de 0,82181, além de ser o marcador com maior variabilidade 

alélica (12 alelos). 

http://xdb.qualitype.de/xdb/marker.jsf?marker=GATA172D05&cid=62607
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Os dois marcadores com menor diversidade gênica estão destacados em 

vermelho e são DXS7133 com 0,67696 e DXS7423 com 0,66997e possuem a menor 

variabilidade alélica (6 alelos).  

Na tabela 6 é possível observar que estes dados corroboram com estudos 

realizados anteriormente com a população de São Paulo, onde os marcadores 

GATA172D05, DXS6809 e DXS6789 apresentaram diversidade gênica de 0,81 

(MARTINS, 2010); além de outras populações de regiões isoladas da Espanha e 

norte de Portugal com os marcadores GATA172D05 e DXS6809 apresentando 0,81 

e 0,80 com maior diversidade gênica e DXS7133 com menor diversidade gênica, 

0,65 (ZARRABEITIA et. al., 2009); a população do estado do Paraná com o 

marcador GATA172D05 0,82 e DXS7133 com 0,66 (KOBACHUK et. al., 2012); na 

população do Mato Grosso o marcador com maior diversidade gênica foi o 

GATA172D05 que apresentou o valor de 0,85; e comunidade foral de Navarra na 

Espanha com os marcadores GATA172D05 com 0,80 e DXS7133 com 0,60 

(ILLESCAS et al., 2012), na qual os marcadores citados apresentaram maior e 

menor diversidade gênica, respectivamente. Já para a população da Península 

Ibéria e América latina, o marcador DXS6809 com maior diversidade gênica 

apresentou um índice de 0,82 e o marcador DXS7133 apresentou a menor 

diversidade gênica com 0,66 (GUSMÃO et al., 2009).  

 

Tabela 6- Comparação entre maiores diversidades gênicas deste e outros trabalhos 
com os 10 X-STRs do decaplex. 

Local - Fonte 
DG - Marcador 

GATA172D05 

DG - Marcador 

DXS6809 

SP (Este trabalho) 0,83 0,82 

SP (MARTINS et al., 2010) 0,81 0,81 

MT (MARTINS et al., 2017) 0,85 - 

Paraná (KOBACHUK, 2012) 0,82 - 

Espanha e norte de Portugal 

(ZARRABEITIA et al., 2009) 
0,81 0,80 

Navarra (ILLESCAS et al.,2012) 0,82 - 

Península Ibérica e América 

Latina (GUSMÃO et al., 2009) 
- 0,82 

Fonte: Este trabalho 
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Nas populações comparadas os dois marcadores, DXS6809 e GATA172D05 

variaram em apresentar as maiores diversidades gênicas, ainda assim, na maioria 

das populações comparadas os índices foram maiores para o marcador 

GATA172D05, inclusive neste trabalho. 

 

5.3.3 Análise do conjunto de marcadores com 12 X-STRS do Kit Argus X-12 QS 

 

 A frequência haplotípica  para os 12 X-STRs do kit Argus foi calculada a partir 

dos haplótipos formados pelos 4 grupos de ligação (linkage group): LG1, LG2, LG3 e 

LG4 (apêncide A).  

O grupo de ligação que apresentou a maior diversidade gênica e variabilidade 

alélica foi o LG1.  

O marcador DXS10135 foi o que se mostrou com maior valor de diversidade 

gênica 0,94624, destacado em verde na tabela 7 e 8, e o marcador com a maior 

variabilidade alélica foi o DXS10148.  

O grupo de ligação que possui o marcador com a menor diversidade gênica 

(destacado em vermelho na tabela 7), é o LG4 no marcador DXS7423 apresentando 

diversidade de 0,66997 

 

Tabela 7 - Diversidade gênica (DG) dos marcadores e variabilidade alélica de cada 
grupo de ligação baseada na frequência dos 12-XSTRs do Kit Argus na população 
do estado de São Paulo.  

LG1 
Marcador 

DG n alelos 
LG2 

Marcador 
DG n alelos 

DXS10148 0,92845 36 DXS 7132 0,77519 11 

DXS10135 0,94624 29 DXS10079 0,81858 11 

DXS 8378 0,69862 6 DXS10074 0,88486 15 

Total 0,85777 71 Total 0,82621 37 

LG3 
Marcador 

DG n alelos 
LG4 

Marcador 
DG n alelos 

DXS10103 0,78221 7 DXS10146 0,92537 30 

HPRTB 0,75821 9 DXS10134 0,89246 22 

DXS10101 0,91661 19 DXS 7423 0,66997 6 

Total 0,81901 35 Total 0,82927 58 
* DG - diversidade gênica; em verde, maior valor de DG em  vermelho, menor valor de DG.  

Fonte: Este trabalho. 
 

Estes dados obtidos estão de acordo com outros estudos de populações 

como da Argentina (GARCIA et al., 2019); dos Emirados Árabes Unidos (ALMARRI 
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et al., 2017), do oeste do Mediterrâneo (FERRAGUT et al., 2015), da Groênlandia, 

Dinamarca e Somalia (TOMAS et al, 2012), e Croácia (MRŠIĆ et. al, 2018) como 

mostra a tabela 8. 

 

Tabela 8 - Comparação da diversidade gênica deste trabalho com outras pesquisas 
com os 12 X-STRs do Argus. 

Local - fonte 
Marcador 

DXS10135 

São Paulo - este trabalho 0,946 

Argentina (GARCIA et al.,2019); 0,94 

Emirados Árabes Unidos (ALMARRI et al.,2017) 0,946 

Oeste do Mediterrâneo (FERRAGUT et al., 2015) 0,95 

Groênlandia, Dinamarca e Somália (TOMAS et al.,2012) 0,946 

Croácia (MRŠIĆ et al.,2018) 0,929 

Fonte: Este trabalho 

O grupo de ligação mais informativo foi o LG1 com o maior valor de 

diversidade haplotípica 0,998359456 e 236 haplótipos diferentes, além de 

apresentar o maior número de haplótipos únicos (tabela 9). A proporção de 

haplótipos únicos mostrou-se extremamente alta quando comparada com outros 

trabalhos, como o da população argentina (GARCIA et. al, 2019), provavelmente 

está relacionado à alta taxa miscigenação da população brasileira. 

O grupo de ligação com menor diversidade haplotípica foi o LG3 0,994472628 

e 156 haplótipos, porém o haplótipo mais comum foi o do grupo de ligação LG2, 

aparecendo 8 vezes, sendo o haplótipo com os alelos 18 (DXS7132), 19 

(DXS10079) e 10 (DXS10074) como é possível observar na tabela 9. 

 
Tabela 9 - Distribuição dos haplótipos dos 12 X-STRs para os grupos de ligação em 

todas as amostras. 

Grupo de 
ligação 

Número de 
haplótipos 
diferentes 

Número de 
haplótipos únicos 

Frequência 
do haplótipo 

mais 
frequente % 

Diversidade 
haplotípica 

1 236 203 (86,01%) 1,77 0,998359456 

2 174 114 (65,51%) 2,83 0,995078368 

3 156 87 (55,76%) 2,12 0,994472628 

4 210 162 (77,14%) 2,12 0,996600174 

Fonte: Este trabalho 
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5.3.4 Comparação dos dois conjuntos de marcadores 10 X-STRs- Decaplex e 

Kit Investigator® Argus X-12 QS. 

 

Quando comparados os dois conjuntos de marcadores, o Decaplex com 10 X-

STRs e o Kit Investigator® Argus com 12 X-STRs, verificou-se que este último 

apresentou melhores índices de eficiência de discriminação, provavelmente pelos 

maiores índices de diversidade gênica, possuindo marcadores mais polimórficos, 

além da variabilidade alélica ser maior. Além disso, deve ser considerado que os 12 

X-STRs ainda possui o maior número de marcadores (tabela 10).  

 

Tabela 10 - Diversidade gênica e variabilidade alélica dos 2 conjuntos de 
marcadores 10 X-STRS – Decaplex e kit Investigator® Argus com 12 X-STRs. 

Decaplex 10 X-STRs 
 

Argus 12 X-STRs 
 

Marcador 
n de 

alelos 
DG Marcador n de alelos DG 

DXS8378 6 0,69862 LG1-DXS10148 36 0,92845 

DXS9902 10 0,71934 LG1-DxS10135 29 0,94624 

DXS7132 11 0,77519 LG1-DXS 8378 6 0,69862 

DXS9898 10 0,80937 LG2-DXS 7132 11 0,77519 

DXS6809 12 0,82181 LG2-DXS10079 11 0,81858 

DXS6789 10 0,77133 LG2-DXS10074 15 0,88486 

DXS7133 7 0,67696 LG3-DXS10103 7 0,78221 

GATA172D05 8 0,83118 LG3-HPRTB 9 0,75821 

GATA31E08 9 0,81621 LG3-DXS10101 19 0,91661 

DXS7423 6 0,66997 LG4-DXS10146 30 0,92537 

   
LG4-DXS10134 22 0,89246 

   
LG4-DXS 7423 6 0,66997 

* DG - diversidade gênica; LG -linkage group; em verde, maiores valores de DG e em vermelho, 
menores valores de DG 

Fonte: Este trabalho 
 

Os dois conjuntos de marcadores possuem características e análise distintas, 

enquanto o decaplex possui a avaliação baseada nos marcadores independentes, o 

conjunto de marcadores do Kit Argus possui marcadores ligados e os parâmetros de 

avaliação um pouco diferentes, pois avalia a diversidade haplotípica dos marcadores 

que estão ligados, entretanto os dois conjuntos de marcadores conseguiram atingir 

altos índices de diversidade gênica e haplotípica.  
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5.4 Parâmetros estatísticos de avaliação da eficiência forense 

 

Para aplicação forense de marcadores microssatélites, existe a necessidade 

destes marcadores possuírem propriedades genéticas existentes na população 

estudada que sejam adequadas, tais como, alto nível de polimorfismo, desequilíbrio 

de ligação conhecido, equilíbrio de Hardy-Weinberg, entre outras (SZIBOR, 2003). 

Por isso são aplicados os parâmetros estatísticos de avaliação forense. 

 

5.4.1 Análise de equilíbrio de Hardy-Weinberg 

 

O princípio de Hardy-Weinberg (HWE) é fundamental na genética de 

população, e é relevante em muitas áreas relacionadas das ciências da vida, 

epidemiologia, bioinformática e bioestatística. Na ausência de forças evolutivas 

como mutação, migração ou seleção, e quando os cruzamentos são aleatórios e o 

fluxo gênico não seja capaz de alterar a composição alélica de uma população, 

assim sendo, com as frequências alélicas permanecendo inalteradas ao longo das 

gerações atingindo proporções genotípicas estáveis, diz-se que a população está 

em equilíbrio de Hardy-Weinberg (GRAFFELMAN et al., 2016). 

Os dados gerados das amostras femininas estudadas neste trabalho foram 

utilizados no teste exato para o equilíbrio de Hardy-Weinberg.  

Nos dois conjuntos de marcadores analisados neste trabalho não foram 

detectados desvios estatisticamente significativos das expectativas de equilíbrio de 

Hardy-Weinberg para (p≤0,05); diante disso, entende-se que as frequências 

genotípicas podem ser consideradas representativas indicando não haver sinais de 

estratificação populacional. Além de não ser observado em nenhum dos conjuntos 

de marcadores excesso de homozigotos. 

Foi realizada a correção de Bonferroni (1936) para testes múltiplos e também 

não foram encontrados desvios significativos para os genótipos femininos da 

população estudada (tabelas 11) com níveis de significância (p) de 0,005 (10 X-

STRs – Decaplex) e de 0,00416667 (12 X-STRs – Kit Argus). 
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Tabela 11 - Parâmetros estatísticos da diversidade genética para os conjuntos de 10 
marcadores X-STRs e 12 X-STRs na população feminina de São Paulo. Tamanho 

da amostra: 141. 

 
10 X-STRs 

   
12 X-STRs 

 
Locus Ho He P-HWE Locus Ho He P-HWE 

DXS8378 0,70922 0,69862 0,10209 DXS10103 0,80851 0,78221 0,43152 

DXS6789 0,75887 0,77133 0,89622 DXS8378 0,70922 0,69862 0,10467 

DXS9898 0,78723 0,80937 0,79077 DXS7132 0,79433 0,77519 0,09382 

DXS7133 0,68085 0,67696 0,32774 DXS10134 0,87943 0,89246 0,11424 

GATA31E08 0,78014 0,81621 0,25013 DXS10074 0,83688 0,88486 0,63896 

GATA172D05 0,82979 0,83118 0,51990 DXS10101 0,86525 0,91661 0,46864 

DXS7423 0,66667 0,66997 0,65111 DXS10135 0,92908 0,94624 0,06169 

DXS6809 0,78014 0,82181 0,26266 DXS7423 0,66667 0,66997 0,64906 

DXS7132 0,79433 0,77519 0,09549 DXS10146 0,90780 0,92537 0,31097 

DXS9902 0,68085 0,71934 0,53877 DXS10079 0,85106 0,81858 0,70950 

    
HPRTB 0,77305 0,75821 0,98951 

    
DXS10148 0,94326 0,92845 0,07789 

Ho, heterozigosidade observada; He, heterozigosidade esperada; P-HWE, valor de p para o equilíbrio 
de Hardy-Weinberg, com nível de significância de 0,005 para os 10 XSTRs e 0,00416667 para os 12 
X-STRs (após correção de Bonferroni para múltiplos testes). 

Fonte: Este trabalho 

 
Apesar dos resultados não mostrarem nenhum desequilíbrio na população 

estudada, em outras populações brasileiras avaliadas com o conjunto de 

marcadores 12 X-STRs do Kit Argus foi observado um afastamento significativo do 

HWE no locus DXS10134 (PINTO et al., 2020). No entanto, o desvio observado não 

foi significativo ao analisar separadamente as três populações do Brasil (população 

geral), Rio de Janeiro e de São Paulo. De acordo com Pinto (2020) esses resultados 

indicam que para a utilização de um banco de dados em comum são necessários 

estudos maiores sobre populações brasileiras. 

No conjunto de marcadores 10 X-STRs depois da correção de Bonferroni 

outras populações brasileiras como as do Paraná e Mato Grosso (KOBACHUK et. 

al., 2012; MARTINS et. al., 2017), também não mostraram desvios significativos, 

além de outros estudos com populações da América Latina e Península Ibérica 

(GUSMÃO, et. al, 2009); onde apenas na população do Rio  de Janeiro foi 

observado um desvio nos locus DXS7423 e a da Galicia, no locus DXS6809.   

Na análise dos parâmetros estatísticos forenses, nas tabelas 12 e 13 abaixo, 

os 2 conjuntos de marcadores provaram ser altamente discriminativos na população 

de São Paulo. 
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Tabela 12 - Parâmetros estatísticos forense para os 10 marcadores X-STRs 
(Decaplex) na população de São Paulo. Número de cromossomos analisados: 282. 

Marcador PDF PDM MECT MECD 

DXS8378 0,846525 0,696145 0,634998 0,489226 

DXS6789 0,918425 0,768600 0,74057 0,609635 

DXS9898 0,93587 0,806517 0,779823 0,656861 

    DXS7133 
 

0,83659 0,674566 0,617063 0,471741 

GATA31E08 0,95635 0,839453 0,821579 0,713553 

GATA172D05 
 

0,947164 0,828231 0,804899 0,688365 

DXS7423 0,827641 0,667594 0,605728 0,460355 

DXS6809 0,944569 0,81892 0,796279 0,678558 

DXS7132 0,913947 0,772426 0,738163 0,606183 

DXS9902 0,869581 0,716774 0,666572 0,524222 

Total 0,999999999968 0,99999953 0,99999805 0,999895138 

PDF, poder de discriminação feminino; PDM, poder de discriminação masculino; MECT, chance média 
de exclusão em trios envolvendo filha, MECD, chance média de exclusão em duo pai/filha.  

Fonte: Este trabalho 

 
 

Tabela 13 - Parâmetros estatísticos forense para os 12 marcadores X-STRs (Kit 
Argus) na população de São Paulo. Número de cromossomos analisados: 282.  

Grupo de 

ligação 
PDF PDM MECT MECD 

LG1 0,999946691 0,994819464 0,994792993 0,989675847 

LG2 0,999858943 0,991550137 0,991480481 0,983205683 

LG3 0,999975241 0,99647358 0,996461256 0,992966223 

LG4 0,999975069 0,996463788 0,996451361 0,992943532 

Total >0,99999999999 0,99999999945 0,99999999944 0,9999999913 

PDF, poder de discriminação feminino; PDM, poder de discriminação masculino; MECT, chance média 
de exclusão em trios envolvendo filha, MECD, chance média de exclusão em duo pai/filha. 

Fonte: Este trabalho 

 

Na avaliação das populações estudadas, os parâmetros testados 

demonstraram valores altos, principalmente o poder de discriminação feminino (PDF) 

nos 12 X-STRs do kit Investigator® Argus X-12 (tabela 13). 

 O PDF dos 10 X-STRs do Decaplex (tabela 12) também mostrou-se eficiente 

alcançando alto índice discriminativo sendo o GATA172D05 e o DXS6809 com os 

maiores índices, o que demonstra a aplicabilidade destes painéis para a 

identificação e análise de parentesco como descrito em outras populações 
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brasileiras (GUSMÃO et al., 2009; MARTINS et al., 2010, CAINÉ et al., 2010; CAINÉ 

et al., 2011; PINTO et al., 2020).  

Em estudos com os 12 X-STRs na população brasileira comparada com 

outras populações latinas, este painel de marcadores apresentou os maiores valores 

de chance média de exclusão e capacidade de discriminação, seguida pela 

Argentina e Ibéria, com resultados semelhantes (PINTO et al., 2020). 

 No painel de marcadores com os 10 X-STRs - Decaplex, foi observado 

também maiores valores de chance média de exclusão na população brasileira, 

assim como descrito em Martins et al. (2010), onde essas populações foram 

comparadas com populações latinas e ibéricas, contudo esses parâmetros foram 

mais altos em alguns marcadores em comum no estudo das populações de Angola, 

Moçambique e Uganda (GOMES et al., 2007). 

 
 

5.4.2 Desequilíbrio de ligação entre os marcadores X-STRs 

 

O desequilíbrio de ligação pode ser definido como uma associação não 

aleatória de alelos e diferentes marcadores em nível populacional (SLATKIN, 2008). 

Como a recombinação do cromossomo X ocorre apenas em mulheres, alelos 

presentes nos marcadores geralmente localizados neste cromossomo, deve exibir 

um maior grau de desequilíbrio de ligação que marcadores autossômicos. Outro 

fator que contrubui para um maior desequilíbrio de ligação nos marcadores do 

cromossomo X é a baixa taxa de mutação na linhagem feminina que se aplica a 2/3 

dos cromossomos X presentes em uma população, já que a mulher possui dois 

cromossomos X e o homem apenas um (TILLMAR et al., 2017). 

No presente trabalho, a análise do desequilíbrio de ligação foi realizada para 

os 2 conjuntos de marcadores (figuras 17 e 18). 

Associações entre marcadores do mesmo grupo de ligação foram detectadas 

em no conjunto de marcadores com 12 X-STRs (kit Argus) após a correção de 

Bonferroni, o que é esperado entre os grupos de ligação, mas a falta de associação 

entre marcadores dentro do mesmo grupo de ligação pode indicar uma baixa 

quantidade de amostras (PINTO et al., 2020). No presente estudo foi encontrada 

associação entre os marcadores DXS10134 – DXS10135 que são de diferentes 

grupos de ligação, outros estudos também encontraram associações entre 
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marcadores de diferentes grupos de ligação (GOMES et al., 2017; ROBINO et al., 

2018) na população da Sardenha e da Guiné-Bissau. 

  No conjunto de 10 X-STRs (decaplex) não foi detectada nenhuma associação 

entre os marcadores. De acordo com Gusmão et al. (2009), a ausência de 

desequilíbrio de ligação indica que não há subsestruturação genética na população 

estudada principalmente nas populações miscigenadas e está de acordo com a 

distância entre os loci dos 10 X-STRs que forma o conjunto de marcadores do 

Decaplex. 
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Figura 17- Valores de p obtidos no pareamento do teste de desequilíbrio de ligação para todos os pares de loci dos 10 X-STRs 
(Decaplex). 

DXS8378 DXS9902 DXS7132 DXS9898 DXS6809 DXS6789 DXS7133 GATA172D05 GATA31E08 DXS7423

DXS8378 *

DXS9902 0,1710 *

DXS7132 0,4990 0,4610 *

DXS9898 0,7310 0,5730 0,5010 *

DXS6809 0,1050 0,5010 0,2910 0,9540 *

DXS6789 0,8790 0,8660 0,4800 0,0310 0,1750 *

DXS7133 0,8410 0,0670 0,9510 0,6280 0,1270 0,0250 *

GATA172D05 0,5970 0,8810 0,3290 0,8150 0,3500 0,1590 0,0180 *

GATA31E08 0,0980 0,5230 0,0180 0,9390 0,1470 0,5050 0,3250 0,9910 *

DXS7423 0,0060 0,1230 0,4430 0,2270 0,9000 0,5850 0,1020 0,2620 0,3860 *  

Teste exato do desequilíbrio de ligação usando Markov chain (Chain length:100.000; Dememorization:10.000; 100172 Steps done). Valor de p 
estatisticamente significante para o teste de desequilíbrio de ligação, com nível de significância de 0,0011 após correção de Bonferroni para múltiplos testes 

Fonte: Este trabalho 
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Figura 18 – Valores de p obtidos no pareamento do teste de desequilíbrio de ligação para todos os pares de loci 12 X-STRs 
(Argus).  

DXS10148 DXS10135 DXS8378 DXS7132 DXS10079 DXS10074 DXS10103 HPRTB DXS10101 DXS10146 DXS10134 DXS7423

DXS10148 *

DXS10135 0,3843 *

DXS8378 0,6622 0,0265 *

DXS7132 0,5213 0,9932 0,4172 *

DXS10079 0,5610 0,1846 0,0537 0,2839 *

DXS10074 0,7649 0,5650 0,8312 0,3276 0,2506 *

DXS10103 0,2660 0,9645 0,2534 0,2945 0,7001 0,8396 *

HPRTB 0,0229 0,5579 0,8161 0,3321 0,5265 0,2628 0,0362 *

DXS10101 0,8305 0,3011 0,2346 0,0216 0,0683 0,2769 0,0001 0,0000 *

DXS10146 0,8360 0,3411 0,9407 0,8411 0,1891 0,7126 0,5429 0,1190 0,2472 *

DXS10134 0,6437 0,0000 0,8456 0,2129 0,1152 0,2168 0,9516 0,6857 0,2038 0,0000 *

DXS7423 0,8048 0,7868 0,0114 0,3776 0,0933 0,0186 0,5873 0,2439 0,4114 0,0012 0,0430 *

LG1 LG2 LG3 LG4

 
Teste exato do desequilíbrio de ligação usando Markov chain (Chain length:100.000; Dememorization:10.000; 100172 Steps done. Em negrito está os 
valores p significativos para um nível de significância após a aplicação da correção de Bonferroni; p≤ 0,00075 para 66 comparações múltiplas 

Fonte: Este trabalho 
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5.5 Aplicação de X-STRs na análise de parentesco utilizando o software 

Famlink X  

 

O famlimk X foi utilizado para análises de parentesco entre ―supostas‖ meias-

irmãs (paternas) e avó (paterna) - neta sem o suposto pai presente, utilizando os 

dois conjuntos de marcadores deste trabalho (Apêndice B). 

Os valores de LR (likelihood ratio) ou razão de verossimilhança indicam que 

os marcadores são eficientes para este tipo de análise forense e que os 12 

marcadores do kit Argus X-12 QS obtiveram uma leve vantagem em relação aos 

valores de LR obtidos com o conjunto de marcadores Decaplex. 

Devido ao modo de herança especial do cromossomo X, o X-STR geralmente 

apresenta algumas vantagens nestes tipos de análises, quando comparado com os 

autossômicos, na figura 19 é possível observar principalmente na análise de avó-

neta, o quanto o cromossomo X  elevou o nível da análise para que a mesma não se 

convertesse em inconclusiva apenas com os valores dos STRs autossômicos.  

Portanto, para as situações em que os marcadores do cromossomo X têm o 

poder de excluir, valores elevados de LR são obtidos (GOMES et al., 2012). 

 

Figura 19 - Pedigree analisado de ―supostas‖ avó (1) – neta (2) com os dois 
conjuntos de marcadores e os STRs autossômicos. 

 

Fonte: Este trabalho 

 

Novamente analisando sob a perspectiva do padrão de herança do 

cromossomo X, no caso das duas supostas meias-irmãs (figura 20) elas devem 

compartilhar os alelos cromossômicos X paternos idênticos por descendência, o que 

se não acontecesse excluiria a paternidade (GOMES et al., 2012). Neste caso os 

valores de LR foram significativos para o cromossomo X, dando destaque para os 
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valores do conjunto de 12 marcadores do Argus e levando em consideração que a 

análise incluiu as respectivas mães. 

 

Figura 20 - Pedigree analisado de ―supostas‖ meias – irmãs (3 e 4) e respectivas 
mães (1 e 2) com os dois conjuntos de marcadores e os STRs autossômicos. 

 
Fonte: Este trabalho 

 

Os dois conjuntos de marcadores mostraram-se eficientes com valores de LR 

altos, portanto, significativos, principalmente para o conjunto de 12 marcadores do 

Argus. 

Quando utilizados em reconstruções genéticas para análise de parentesco 

esses valores de LR combinam-se com valores obtidos de LR obtidos dos STRs dos 

cromossomos autossômicos como recomenda a ISFG (TILLMAR et al., 2017) 

validando, portanto, a importância do cromossomo X neste tipo de análise. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 
 

 
 
 

 
 

 
 

 

 

 

 

 

6. CONCLUSÕES



81 

 

 

 

As frequências alélicas e haplotípicas foram determinadas e os dois conjuntos 

de marcadores mostraram-se polimórficos para a população do estado de São Paulo 

indicando que são bastante informativos. 

Os dois conjuntos de marcadores foram discriminativos e apresentaram altos 

índices de diversidade gênica, além de marcadores com alta taxa de variabilidade 

alélica, principalmente os 12 X-STRs do Argus. 

As análises estatísticas para avaliar a eficiência forense dos dois conjuntos de 

marcadores mostraram que os dois conjuntos utilizados foram bastante 

discriminativos na população estudada.  

Apesar da associação entre marcadores de grupos de ligação diferentes na 

análise dos 12-XSTRs do kit Argus, DXS10134 – DXS10135, este resultado indica 

apenas que mais amostras devem ser analisadas. Já no conjunto de marcadores de 

10 X-STRs – Decaplex não foi observado desequilíbrio de ligação. 

Na comparação entre os dois painéis, o de 12 marcadores X-STRs (Kit 

Investigator® Argus X-12QS) mostrou-se mais eficiente que os 10 X-STRs do 

Decaplex. 

Os resultados obtidos no software famlink X indicam que os dois conjuntos de 

marcadores são eficientes, porém os 12 marcadores do kit Argus indicaram ser mais 

eficientes observando os valores de LR nas análises de parentesco realizadas neste 

trabalho. 
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APÊNDICE A -  FREQUÊNCIA HAPLOTÍPICA DOS 4 GRUPOS DE LIGAÇÃO (LG) DOS 12 X-STRS DO KIT ARGUS. 

LG1     LG2     LG3     LG4     

No. Haplótipo Frequência No. Haplótipo Frequência No. Haplótipo Frequência No. Haplótipo Frequência 

1 13.3 20 11 0,003546 1 13 18 17 0,007092 1 18 11 33 0,003546 1 26 33 15 0,007092 

2 18 29 11 0,003546 2 14 21 18 0,01773 2 20 14 33 0,003546 2 27 36 16 0,003546 

3 25.1 19 12 0,003546 3 14 19 13 0,010638 3 16 13 31.2 0,007092 3 26 30 14 0,003546 

4 29.1 33 12 0,007092 4 15 21 17 0,028369 4 20 14 31.2 0,010638 4 33 37 14 0,003546 

5 24.1 18 10 0,003546 5 13 20 17 0,010638 5 18 12 24.2 0,003546 5 30 36 14 0,007092 

6 28.1 23 11 0,003546 6 13 20 18 0,010638 6 16 12 30.2 0,007092 6 35.2 38.3 15 0,003546 

7 19 24 10 0,003546 7 12 21 14 0,003546 7 20 12 31 0,003546 7 28 34 15 0,003546 

8 25.1 27 11 0,007092 8 14 22 14 0,003546 8 16 13 30 0,01773 8 29 35 15 0,014184 

9 26.1 19 10 0,003546 9 14 18 8 0,007092 9 18 13 33 0,007092 9 28 33 14 0,003546 

10 29.1 25 11 0,003546 10 15 20 18 0,010638 10 16 11 28.2 0,007092 10 29 37 15 0,014184 

11 18 18.1 10 0,007092 11 13 21 15 0,014184 11 18 14 33 0,021277 11 27 35 15 0,007092 

12 23.1 24 12 0,003546 12 14 21 15 0,010638 12 17 11 32 0,003546 12 31 38 15 0,010638 

13 24.1 27 10 0,003546 13 12 16 17 0,003546 13 19 15 33.2 0,003546 13 35.2 36 14 0,007092 

14 30.1 30 12 0,003546 14 12 21 19 0,003546 14 19 9 24.2 0,003546 14 41.2 39 14 0,003546 

15 24.1 20.1 12 0,003546 15 15 23 18 0,003546 15 19 12 31 0,007092 15 27 30 14 0,003546 

16 24.1 24 12 0,003546 16 14 14 15 0,003546 16 16 13 31 0,014184 16 31 39.3 14 0,003546 

17 25.1 23 10 0,007092 17 15 19 18 0,007092 17 16 11 32 0,007092 17 42.2 36 15 0,003546 

18 27.1 25 10 0,007092 18 13 17 8 0,007092 18 18 13 32.2 0,003546 18 25 38.1 15 0,003546 

19 23.1 24 11 0,007092 19 16 20 14 0,003546 19 16 13 28.2 0,003546 19 26 39 17 0,003546 

20 28.1 19 10 0,003546 20 13 18 15 0,01773 20 18 13 32 0,007092 20 27 33 14 0,010638 

21 29.1 29 11 0,003546 21 14 20 17.2 0,003546 21 17 12 29 0,007092 21 44.2 33 15 0,003546 

22 23 19 9 0,003546 22 13 20 15 0,007092 22 19 14 30 0,010638 22 28 36 13 0,003546 

23 26.1 31 12 0,007092 23 14 21 14 0,003546 23 17 13 30 0,010638 23 28 37 14 0,007092 

24 18 18 10 0,007092 24 14 21 19 0,010638 24 19 13 30 0,007092 24 25 35 13 0,007092 

25 26.1 28 11 0,014184 25 13 21 16 0,007092 25 18 9 28 0,003546 25 29 36 14 0,014184 

26 18 17 10 0,003546 26 14 22 20 0,003546 26 19 12 32 0,007092 26 26 36 14 0,003546 

27 28 22 10 0,003546 27 12 16 18 0,003546 27 18 12 30.2 0,010638 27 43.2 37 14 0,003546 



95 

 

 

28 19 26 11 0,003546 28 14 20 19 0,010638 28 19 14 33 0,010638 28 30 37 16 0,007092 

29 24.1 15 10 0,003546 29 13 19 17 0,010638 29 17 14 31.2 0,003546 29 28 34.2 14 0,003546 

30 26 25 11 0,003546 30 14 20 18 0,01773 30 18 15 31.2 0,007092 30 41.2 35 15 0,003546 

31 28.1 30 11 0,003546 31 14 19 7 0,01773 31 19 11 27.2 0,010638 31 28 35 16 0,003546 

32 18 24 10 0,014184 32 14 22 15 0,003546 32 19 12 30.2 0,01773 32 25 35 14 0,003546 

33 24.1 27 12 0,003546 33 12 20 14 0,010638 33 17 11 24.2 0,003546 33 30 38 15 0,007092 

34 25.1 21 10 0,003546 34 14 20 16 0,014184 34 19 12 29 0,01773 34 30 35 15 0,010638 

35 25.1 22.1 10 0,003546 35 14 20 17 0,01773 35 17 12 28.2 0,003546 35 43.2 35 16 0,003546 

36 25.1 29 11 0,003546 36 13 19 7 0,007092 36 20 14 31 0,014184 36 28 38 15 0,003546 

37 18 25 10 0,007092 37 17.3 20 18 0,003546 37 18 12 26.2 0,003546 37 43.2 38 15 0,003546 

38 24.1 28 12 0,007092 38 14 20 15 0,01773 38 19 13 32 0,021277 38 25 37 15 0,003546 

39 18 19 10 0,01773 39 12 21 15 0,003546 39 16 12 30 0,007092 39 25 34 15 0,003546 

40 20 19 12 0,003546 40 14 21 16 0,003546 40 19 13 31 0,010638 40 27 37 15 0,007092 

41 13.3 18 10 0,007092 41 12 19 14 0,003546 41 16 14 31 0,007092 41 30 37 15 0,007092 

42 25.1 18.1 10 0,003546 42 13 21 19 0,007092 42 20 16 33 0,003546 42 26 34 14 0,014184 

43 19 20 10 0,007092 43 13 18 14 0,007092 43 19 12 33.2 0,003546 43 27 36 14 0,007092 

44 28.1 21.1 12 0,003546 44 13 21 12 0,003546 44 18 11 31 0,003546 44 26 35 14 0,01773 

45 24.1 23 11 0,003546 45 13 22 18 0,003546 45 20 13 32 0,01773 45 27 35 17 0,003546 

46 25.1 25 12 0,003546 46 13 18 12 0,007092 46 20 11 30 0,003546 46 30 32 15 0,003546 

47 38.1 27 12 0,003546 47 15 21 14 0,007092 47 16 11 31 0,007092 47 40.2 36.3 15 0,003546 

48 19 23 11 0,007092 48 13 16 14 0,003546 48 20 13 33 0,010638 48 27 36 15 0,003546 

49 24.1 26 11 0,003546 49 17 21 15 0,003546 49 16 11 27.2 0,003546 49 28 38 16 0,003546 

50 24.1 20 10 0,003546 50 12 17 16 0,003546 50 19 12 30 0,010638 50 28 40 15 0,003546 

51 27.1 22 12 0,003546 51 14 23 18 0,003546 51 18 15 30 0,003546 51 24 35 15 0,007092 

52 25.1 18 10 0,007092 52 14 23 19 0,003546 52 18 12 29.2 0,014184 52 27 38 15 0,010638 

53 28.1 19 12 0,003546 53 13 20 16 0,010638 53 19 13 30.2 0,014184 53 23 36 15 0,007092 

54 23.1 26 12 0,003546 54 14 22 16 0,007092 54 18 13 27 0,003546 54 43.2 36.3 15 0,003546 

55 18 25 11 0,003546 55 12 20 12 0,003546 55 16 13 29 0,007092 55 32 35 14 0,003546 

56 18 30 12 0,003546 56 14 21 17.3 0,003546 56 19 15 34 0,003546 56 35.2 37 14 0,003546 

57 24.1 30 12 0,003546 57 13 16 15 0,003546 57 16 13 33 0,007092 57 28 39 15 0,003546 
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58 25.1 30 12 0,007092 58 15 18 16 0,003546 58 18 14 34 0,007092 58 40.2 41.3 15 0,007092 

59 25.1 18 12 0,003546 59 14 21 17 0,014184 59 17 7 32 0,003546 59 29 34 15 0,003546 

60 30.1 19 12 0,003546 60 16 21 17 0,003546 60 17 13 33 0,007092 60 40.2 39.3 15 0,003546 

61 24.1 16.1 11 0,003546 61 13 20 13 0,007092 61 16 12 26.2 0,014184 61 33 37 16 0,003546 

62 25.1 21 12 0,010638 62 14 20 13 0,003546 62 21 13 32 0,007092 62 39.2 35 15 0,003546 

63 23.1 18 11 0,003546 63 14 18 7 0,003546 63 18 13 31.2 0,003546 63 43.2 36 16 0,003546 

64 26.1 26 11 0,007092 64 14 19 14 0,007092 64 20 15 31.2 0,003546 64 40.2 34 15 0,003546 

65 25 18.1 11 0,003546 65 13 20 14 0,014184 65 18 13 28.2 0,007092 65 43.2 41.3 16 0,003546 

66 26.1 19 13 0,003546 66 13 21 18 0,007092 66 19 14 31 0,007092 66 28 35 14 0,007092 

67 18 16 10 0,003546 67 14 22 17 0,007092 67 19 13 29.2 0,003546 67 30 39.3 15 0,003546 

68 38.1 17.1 12 0,003546 68 13 15 15 0,007092 68 19 14 32 0,010638 68 29 34 14 0,007092 

69 19 21 12 0,003546 69 13 18 16 0,007092 69 17 12 30 0,003546 69 29 37 14 0,007092 

70 27.1 23 12 0,003546 70 15 22 18 0,007092 70 17 14 32 0,003546 70 34.2 36 14 0,003546 

71 25.1 20 10 0,003546 71 16 20 20 0,003546 71 16 12 27.2 0,003546 71 45.2 41.3 15 0,003546 

72 27.1 31 11 0,003546 72 16 21 16 0,003546 72 18 15 31 0,007092 72 28 36 14 0,007092 

73 13.3 20.1 10 0,007092 73 14 20 14 0,007092 73 16 12 29.2 0,010638 73 33 40.3 15 0,003546 

74 27.1 31 13 0,003546 74 15 21 16 0,003546 74 19 9 30 0,003546 74 27 35 14 0,021277 

75 18 21 11 0,003546 75 12 19 12 0,003546 75 21 12 30.2 0,003546 75 29 35 14 0,010638 

76 21.1 25 12 0,003546 76 12 20 16 0,003546 76 19 15 31.2 0,007092 76 43.2 36 15 0,007092 

77 24 24 12 0,003546 77 16.3 20 18 0,003546 77 19 14 30.2 0,003546 77 26 33 14 0,003546 

78 24.1 27 13 0,003546 78 16 21 18 0,007092 78 19 12 29.2 0,014184 78 35.2 36 15 0,003546 

79 24.1 26 10 0,003546 79 15 19 17 0,014184 79 20 13 32.2 0,003546 79 28 32 14 0,007092 

80 25.1 26 11 0,003546 80 17 21 17 0,003546 80 16 14 30 0,003546 80 38.2 36 14 0,003546 

81 13.3 22 10 0,007092 81 12 19 8 0,007092 81 19 15 30 0,003546 81 26 37 14 0,010638 

82 18 21 10 0,010638 82 17 20 15 0,003546 82 18 12 27.2 0,007092 82 33 37 15 0,003546 

83 26.1 23 12 0,003546 83 13 18 8 0,007092 83 17 13 30.2 0,003546 83 24 36 15 0,003546 

84 25.1 26 10 0,003546 84 16 21 15 0,003546 84 20 15 32 0,010638 84 28 38 14 0,007092 

85 26.1 27 11 0,014184 85 12 16 16 0,003546 85 18 13 29 0,010638 85 42.2 38 14 0,003546 

86 22.1 22 10 0,003546 86 14 17 7 0,003546 86 19 14 31.2 0,014184 86 27 32 14 0,003546 

87 27.1 18.1 11 0,003546 87 15 20 16 0,014184 87 17 12 24.2 0,003546 87 30 35 14 0,003546 
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88 28 27 11 0,003546 88 13 19 16 0,007092 88 16 13 28 0,003546 88 24 35 14 0,003546 

89 18 24 11 0,003546 89 16 20 16 0,003546 89 19 12 28 0,003546 89 29 36 15 0,003546 

90 18 26 11 0,003546 90 12 16 11 0,003546 90 21 12 32.2 0,003546 90 24 32 14 0,007092 

91 13.3 19 11 0,007092 91 12 19 16 0,003546 91 19 12 27.2 0,003546 91 41.2 38 15 0,003546 

92 23 24 13 0,003546 92 13 21 17 0,003546 92 15 11 32 0,003546 92 27 34.2 14 0,003546 

93 28 21.1 11 0,003546 93 14 15 17 0,007092 93 20 13 31.2 0,01773 93 35.2 34 14 0,003546 

94 31 23 13 0,003546 94 14 18 17 0,003546 94 19 14 27 0,003546 94 44.2 35 15 0,003546 

95 18 19.1 12 0,003546 95 13 16 18 0,003546 95 20 15 33 0,003546 95 44.2 34 13 0,003546 

96 25.1 22 12 0,007092 96 14 18 13 0,003546 96 17 13 32.2 0,003546 96 45.2 36 15 0,003546 

97 13.3 19 10 0,003546 97 14 20 8 0,003546 97 16 13 30.2 0,010638 97 27 37 14 0,007092 

98 23.1 20 14 0,003546 98 15 21 13 0,007092 98 19 15 30.2 0,007092 98 28 43.3 17 0,003546 

99 23 20.1 10 0,003546 99 12 16 19 0,003546 99 20 13 30.2 0,007092 99 31 34 14 0,003546 

100 25.1 25 10 0,003546 100 13 18 9 0,003546 100 19 13 33 0,007092 100 32 36 15 0,003546 

101 25.1 17 10 0,003546 101 15 19 16 0,007092 101 18 12 31 0,007092 101 28 35 15 0,003546 

102 27.1 19 12 0,003546 102 12 19 7 0,003546 102 20 16 32.2 0,003546 102 32 37 16 0,003546 

103 18 19 11 0,003546 103 13 20 7 0,007092 103 16 12 31.2 0,003546 103 30 36 16 0,003546 

104 29 33 12 0,003546 104 15 21 18 0,003546 104 16 13 34 0,003546 104 35 34 12 0,003546 

105 23 22.1 10 0,003546 105 13 17 12 0,003546 105 16 12 31 0,007092 105 39.2 36 15 0,003546 

106 29.1 27 11 0,003546 106 15.3 21 19 0,003546 106 18 13 31 0,003546 106 24 34 15 0,003546 

107 18 23 10 0,003546 107 14 16 19 0,003546 107 21 13 31.2 0,003546 107 27 34.2 15 0,003546 

108 22 24 12 0,003546 108 14 22 19 0,003546 108 19 11 29.2 0,007092 108 30 34 15 0,007092 

109 24.1 22 11 0,003546 109 14 20 7 0,003546 109 19 14 32.2 0,003546 109 42.1 39 16 0,003546 

110 24.1 29 11 0,003546 110 15 20 17 0,010638 110 18 11 29.2 0,014184 110 28 41.3 15 0,003546 

111 18 21.1 10 0,003546 111 13 18 7 0,007092 111 18 13 29.2 0,003546 111 29 38.3 14 0,003546 

112 25.1 28 12 0,003546 112 15 18 14 0,003546 112 19 12 31.2 0,007092 112 46.2 40.3 16 0,003546 

113 26.1 19.1 10 0,003546 113 15 20 19 0,007092 113 16 13 29.2 0,003546 113 27 39 14 0,003546 

114 26.1 21.1 10 0,003546 114 14.3 21 16 0,003546 114 16 14 32 0,003546 114 29 39 15 0,007092 

115 24.1 17 10 0,003546 115 13 19 11 0,003546 115 19 14 35 0,007092 115 28 36.1 13 0,003546 

116 27.1 18 11 0,003546 116 14 20 11 0,003546 116 17 15 30 0,003546 116 34.2 37 14 0,003546 

117 26.1 21 11 0,003546 117 16 21 19 0,003546 117 18 12 29 0,007092 117 27 32 13 0,007092 
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118 27.1 21 12 0,003546 118 12 17 17 0,003546 118 18 12 34 0,003546 118 29 36.1 14 0,003546 

119 23.1 20 10 0,003546 119 13 18 13 0,007092 119 17 12 30.2 0,003546 119 25 39 14 0,003546 

120 26.1 29 12 0,003546 120 14 15 14 0,003546 120 16 12 32 0,003546 120 26 40.3 15 0,003546 

121 22.1 18 10 0,003546 121 14 19 8 0,003546 121 21 12 32 0,003546 121 25 36.1 15 0,003546 

122 27.2 25 12 0,003546 122 15 22 15 0,007092 122 16 9 30.2 0,003546 122 29 38 15 0,003546 

123 13.3 27 10 0,003546 123 12 17 7 0,003546 123 19 13 35 0,003546 123 43.2 34 14 0,003546 

124 22.1 31 10 0,003546 124 15 20 12 0,003546 124 19 11 31.2 0,003546 124 43.2 37 16 0,007092 

125 24.1 21 12 0,003546 125 14 22 18 0,010638 125 19 13 29 0,010638 125 28 33 15 0,007092 

126 18 17 11 0,007092 126 15.3 19 17 0,003546 126 18 12 28.2 0,003546 126 36.2 37.3 15 0,003546 

127 26.1 24 13 0,003546 127 17.3 22 18 0,003546 127 20 14 32 0,007092 127 32 30 16 0,003546 

128 18 15 10 0,003546 128 14 21 8 0,003546 128 18 14 31.2 0,003546 128 36.2 41.3 16 0,003546 

129 24.1 31 11 0,003546 129 17 22 16 0,003546 129 16 11 30 0,003546 129 26 28 14 0,003546 

130 24 18 10 0,003546 130 12 18 13 0,003546 130 17 12 31.2 0,003546 130 30 38 16 0,003546 

131 27.1 27 10 0,003546 131 17 20 17 0,003546 131 16 12 28.2 0,007092 131 25 38 15 0,003546 

132 18 22 11 0,003546 132 13 16 17 0,003546 132 16 12 29 0,010638 132 30.2 34 14 0,003546 

133 22 26 12 0,003546 133 14 19 18 0,007092 133 20 13 29.2 0,007092 133 31 37 15 0,003546 

134 23 25 10 0,003546 134 16 20 18 0,007092 134 17 14 35 0,003546 134 25 34 14 0,003546 

135 25.1 30 11 0,003546 135 15 20 14 0,003546 135 17 12 29.2 0,003546 135 25 40 15 0,003546 

136 18 21 12 0,003546 136 15 18 13 0,003546 136 20 14 32.2 0,003546 136 26 30 15 0,003546 

137 23.1 21 10 0,003546 137 11 19 7 0,003546 137 19 13 31.2 0,014184 137 31 37.3 15 0,003546 

138 25.1 23 12 0,003546 138 12 21 18 0,003546 138 18 11 26.2 0,003546 138 31 36 14 0,010638 

139 18 19.1 10 0,010638 139 12 18 16 0,003546 139 19 13 33.2 0,007092 139 26 36 15 0,003546 

140 24.1 17 11 0,003546 140 15.3 20 17 0,003546 140 19 11 30.2 0,003546 140 28 37 16 0,010638 

141 24.1 21 13 0,003546 141 16.3 21 18 0,003546 141 18 14 26 0,003546 141 24 28 14 0,003546 

142 23 18 11 0,003546 142 15 20 7 0,003546 142 21 14 27 0,003546 142 27 38 14 0,003546 

143 36.1 22 12 0,003546 143 12 20 18 0,003546 143 17 12 31 0,003546 143 27 34 15 0,003546 

144 19 23 13 0,003546 144 16 16 8 0,003546 144 17 13 32 0,003546 144 26 34 15 0,003546 

145 29.1 24 10 0,003546 145 17 18 16 0,003546 145 16 14 31.2 0,003546 145 28 36 17 0,003546 

146 35.1 29 11 0,003546 146 14 19 12 0,003546 146 19 15 33 0,003546 146 30 39 15 0,003546 

147 18 17 12 0,003546 147 15 22 19 0,003546 147 20 12 29.2 0,003546 147 42.2 35 14 0,003546 
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148 19 23 12 0,003546 148 12 15 16 0,003546 148 19 12 28.2 0,003546 148 45.2 40.3 14 0,003546 

149 19 17 11 0,003546 149 15 22 17 0,007092 149 20 12 31.2 0,003546 149 39.2 38 15 0,003546 

150 41.1 30 11 0,003546 150 16 24 17 0,003546 150 18 11 28 0,003546 150 26 36.3 15 0,003546 

151 41.1 22 11 0,003546 151 16 20 15 0,003546 151 17 16 32 0,003546 151 36.2 36 15 0,007092 

152 23 21 10 0,003546 152 12 15 8 0,003546 152 19 12 32.2 0,003546 152 24 30 14 0,003546 

153 20 22 10 0,003546 153 14 19 15 0,003546 153 15 13 31.2 0,003546 153 27 31 15 0,003546 

154 24.1 20 11 0,003546 154 13 19 14 0,003546 154 16 12 33 0,003546 154 28 31 15 0,003546 

155 41.1 23 12 0,007092 155 14 18 18 0,003546 155 18 12 30 0,003546 155 30 36.1 15 0,003546 

156 18 16.1 10 0,003546 156 12 20 15 0,003546 156 18 14 30 0,003546 156 30.2 33 15 0,003546 

157 40.1 39.1 12 0,003546 157 17 22 19 0,003546 
   

157 36.1 36 15 0,003546 

158 13.3 12.1 11 0,003546 158 13 20 11 0,003546 
   

158 25 35 15 0,003546 

159 27 26 12 0,003546 159 15 19 12 0,003546 
   

159 43.2 38 16 0,003546 

160 18 20 10 0,003546 160 13 17 18 0,003546 
   

160 31 35 16 0,003546 

161 25.1 35 12 0,003546 161 15 18 19 0,003546 
   

161 30 36 12 0,003546 

162 24.1 21 11 0,003546 162 13 19 18 0,003546 
   

162 37.2 37 17 0,003546 

163 40.1 21 12 0,003546 163 14 17 16 0,003546 
   

163 26 35 13 0,003546 

164 25 20 10 0,003546 164 13 17 15 0,003546 
   

164 28 36 15 0,003546 

165 25 22 11 0,003546 165 15 17 17 0,003546 
   

165 25 37 14 0,003546 

166 25.1 24 11 0,003546 166 14 19 17 0,003546 
   

166 25 39.3 15 0,003546 

167 27.1 21.1 11 0,003546 167 13 17 16 0,003546 
   

167 41.2 40.3 15 0,003546 

168 41.2 29 11 0,003546 168 12 21 12 0,003546 
   

168 29 33 14 0,003546 

169 23.1 25 12 0,003546 169 13 17 9 0,003546 
   

169 39.2 38 16 0,003546 

170 23.1 23 10 0,003546 170 13 20 8 0,003546 
   

170 28 34 14 0,007092 

171 27.1 27 11 0,003546 171 16 18 16 0,003546 
   

171 35.2 35 15 0,003546 

172 23.1 26 9 0,003546 172 17 20 16 0,003546 
   

172 24 33 13 0,003546 

173 27 27 13 0,003546 173 13 15 18 0,003546 
   

173 31 35 15 0,003546 

174 18 20.1 10 0,003546 174 15 17 16 0,003546 
   

174 29 37 16 0,007092 

175 26.1 24.1 12 0,003546 
      

175 28 36 16 0,003546 

176 25 21 12 0,010638 
      

176 27 38.3 16 0,003546 

177 36.1 21 12 0,003546 
      

177 28 39 17 0,003546 
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178 25 22 10 0,003546 
      

178 30 34 14 0,003546 

179 40.1 23 11 0,003546 
      

179 35.2 38 14 0,003546 

180 44.1 26 12 0,003546 
      

180 26 32 14 0,003546 

181 26 29 14 0,003546 
      

181 34.2 34 14 0,003546 

182 18 22 10 0,007092 
      

182 28 37 15 0,007092 

183 19 20 11 0,003546 
      

183 29 38 14 0,003546 

184 28.1 24 12 0,003546 
      

184 36.2 38 15 0,003546 

185 13.3 18.1 11 0,003546 
      

185 40.2 41.3 16 0,010638 

186 26.1 22 12 0,003546 
      

186 24 39 14 0,003546 

187 19 24 9 0,003546 
      

187 26 35 16 0,007092 

188 36.1 22 10 0,003546 
      

188 27 39.3 15 0,003546 

189 39.1 31 11 0,003546 
      

189 39.2 41.3 15 0,003546 

190 23.1 30 12 0,007092 
      

190 35.2 35 14 0,003546 

191 24.1 21.1 10 0,003546 
      

191 38.2 38 14 0,003546 

192 25.1 26 12 0,003546 
      

192 27 37 16 0,003546 

193 19 21.1 12 0,003546 
      

193 33 36 15 0,003546 

194 24 23 10 0,003546 
      

194 28 38.3 16 0,003546 

195 23.1 21.1 10 0,003546 
      

195 31 37 13 0,003546 

196 21.1 21 11 0,003546 
      

196 26 36 13 0,003546 

197 31 21 11 0,003546 
      

197 36.2 36 16 0,003546 

198 27.1 22 10 0,003546 
      

198 24 31 14 0,003546 

199 36.1 24 11 0,003546 
      

199 27 43.3 15 0,003546 

200 25.1 20 11 0,003546 
      

200 44.2 38.3 16 0,003546 

201 28.1 25 11 0,003546 
      

201 41.2 36 17 0,003546 

202 23.1 22 10 0,003546 
      

202 31 33 14 0,003546 

203 31 24 11 0,003546 
      

203 25 36 14 0,003546 

204 26.1 33 12 0,003546 
      

204 36.2 35 16 0,003546 

205 20 21 12 0,003546 
      

205 21 35 14 0,003546 

206 37.1 22 12 0,003546 
      

206 24 38.3 15 0,003546 

207 25 29 10 0,003546 
      

207 41.2 39.3 16 0,003546 
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208 28.1 31 12 0,003546 
      

208 29 35 16 0,003546 

209 37.1 21 12 0,003546 
      

209 32.2 37 15 0,003546 

210 39.1 23 12 0,003546 
      

210 23 36 14 0,003546 

211 18 16 11 0,003546 
         212 20.1 22.1 11 0,003546 
         213 17 21 10 0,007092 
         214 23.1 27 11 0,003546 
         215 26 23 12 0,003546 
         216 24.1 23 10 0,003546 
         217 24 19 10 0,003546 
         218 28.1 20 11 0,003546 
         219 39.1 22 11 0,003546 
         220 27.1 22 11 0,003546 
         221 17 22 12 0,003546 
         222 20 20 11 0,003546 
         223 23.1 21.1 11 0,003546 
         224 21.1 23 11 0,003546 
         225 34.1 30 12 0,003546 
         226 22.1 24 10 0,003546 
         227 24.1 25 11 0,003546 
         228 24.1 25 10 0,003546 
         229 28.1 28 11 0,003546 
         230 24.1 22.1 10 0,003546 
         231 25.1 31 10 0,003546 
         232 23.1 19 11 0,003546 
         233 24 27 12 0,003546 
         234 23 22 11 0,003546 
         235 26.1 30 12 0,003546 
         236 18 28 11 0,003546                   

Fonte: Este trabalho 
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APÊNDICE B - RELATÓRIO DO FAMLINK X COM OS PERFIS DOS DOIS CASOS 
GENOTIPADOS E RESULTADO DO FAMLINK X 
 
CASO 1 – “SUPOSTA” AVÓ-NETA –DECAPLEX 
 

Report generated by FamLinkX version 2.9 
Reference 1: Kling D, Tillmar A, Egeland T, Mostad P. Int J Legal Med. 2015 Sep;129(5):943-54. 

Reference 2: Kling D, Dell'Amico B Tillmar AO. Forensic Sci Int Genet. 2015 Jul;17:1-7. 

Timestamp: Wed Jun 16 13:52:34 2021 

Database: DECAPLEX_SP_BR 

File: C:/Users/Bianca/Desktop/Decaplex_SP_BR.sav 

 

Pedigrees 
NB! The genders of the individuals depicted in the pedigrees (illustrations) may not correspond to 

the specified genders. Please see table of persons for correct gender 

 

Pedigree 1 : (Grandmother) 

 

 
 

Pedigree 2 : (Unrelated) 

 

 
 

Persons 

 

 
1. DP-85_MSP 

(Female) 

2. DP-85_F 

(Female) 

DXS8378 10, 10 10, 10 

DXS9902 12, 12 12, 12 

DXS7132 15, 15.3 13, 15 

DXS9898 8.3, 8.3 8.3, 11 

DXS6809 30, 32 30, 34 

DXS6789 19, 23 19, 21 

DXS7133 9, 11 11, 11 

GATA172D05 9, 10 9, 12 

GATA31E08  13, 14 12, 14 

DXS7423 15, 15 14, 15 

 

 

Results (Exact LR) 
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Pedigree lnLikelihood 
LR versus 

pedigree 2 (W) 

Pedigree 1 -51.8037 
7384 

(0.99986458) 

Pedigree 2 -60.7108 
1 

(0.00013541859) 

 

 

Results (Cluster approach/Merlin) 

 

Pedigree lnLikelihood 
LR versus 

pedigree 2 (W) 

Pedigree 1 -51.8037 
7384 

(0.99986459) 

Pedigree 2 -60.7107 
1 

(0.00013540815) 

 

LR* exact per marker (Likelihood) 

 

Cluster Marker LR for ped 1 LR for ped 2 

DXS8378 DXS8378 2.907 (0.0407) 1 (0.014) 

DXS9902 DXS9902 3.099 (0.001368) 1 (0.0001518) 

DXS7132 DXS7132 
1.346 (7.581e-

007) 
1 (6.251e-008) 

DXS9898 DXS9898 
3.615 (2.725e-

009) 
1 (6.216e-011) 

DXS6809 DXS6809 
4.406 (3.593e-

012) 
1 (1.86e-014) 

DXS6789 DXS6789 
5.423 (8.31e-

016) 
1 (7.933e-019) 

DXS7133 DXS7133 
1.156 (5.24e-

017) 
1 (4.328e-020) 

GATA172D05  GATA172D05 
1.469 (1.258e-

019) 
1 (7.076e-023) 

GATA31E08  GATA31E08  
3.357 (5.075e-

022) 
1 (8.501e-026) 

DXS7423 DXS7423 
1.237 (3.176e-

023) 
1 (4.302e-027) 

*The LR is computed as the marginal value, i.e. the increase in LR for each consecutive marker in the 

Markov chain 

 

Settings 
Lambda: 1.000 

Use cluster specific lambdas: Disabled 

Zero mutation rates: Disabled 
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CASO 1 – “SUPOSTA”AVÓ-NETA – ARGUS 
 

Report generated by FamLinkX version 2.9 
Reference 1: Kling D, Tillmar A, Egeland T, Mostad P. Int J Legal Med. 2015 Sep;129(5):943-54. 

Reference 2: Kling D, Dell'Amico B Tillmar AO. Forensic Sci Int Genet. 2015 Jul;17:1-7. 

Timestamp: Wed Jun 16 11:25:14 2021 

Database: BRASIL-SP 

File: C:/Users/Bianca/Desktop/Argus_SP_BR LG1-LG2-LG3-LG4.sav 

 

Pedigrees 
NB! The genders of the individuals depicted in the pedigrees (illustrations) may not correspond to 

the specified genders. Please see table of persons for correct gender 

 

Pedigree 1 : (Grandmother) 

 

 
 

Pedigree 2 : (Unrelated) 

 

 
 

Persons 

 

 
1. 85msp 

(Female) 

2. 85F 

(Female) 

DXS10148 18, 18 18, 40.1 

DXS10135 17.1, 19 17.1, 27 

DXS8378 10, 10 10, 10 

DXS7132 15, 15.3 13, 15 

DXS10079 13, 19 17, 19 

DXS10074 16, 16 16, 17 

DXS10103 17, 19 18, 19 

HPRTB 13, 13 13, 14 

DXS10101 28.2, 32 28.2, 31.2 

DXS10146 27, 28 27, 39.2 

DXS10134 36, 38 36, 42.1 

DXS7423 15, 15 14, 15 

 

 

Results (Exact LR) 
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Pedigree lnLikelihood 
LR versus 

pedigree 2 (W) 

Pedigree 1 -107.1980 
3.101e+006 

(0.99999968) 

Pedigree 2 -122.1452 
1 (3.2250029e-

007) 

 

 

Results (Cluster approach/Merlin) 

 

 

Pedigree lnLikelihood 
LR versus 

pedigree 2 (W) 

Pedigree 1 -107.1617 
3.216e+006 

(0.99999969) 

Pedigree 2 -122.1452 
1 (3.1099345e-

007) 

 

LR* exact per marker (Likelihood) 

 

Cluster Marker LR for ped 1 LR for ped 2 

LG1 DXS10148 
3.046 

(0.0002813) 
1 (9.235e-005) 

 DXS10135 
1.979e+004 

(1.027e-013) 
1 (1.704e-018) 

 DXS8378 
2.903 (1.01e-

014) 
1 (5.771e-020) 

LG2 DXS7132 
1.348 (5.45e-

018) 
1 (2.31e-023) 

 DXS10079 
1.246 (1.404e-

023) 
1 (4.776e-029) 

 DXS10074 
4.844 (5.286e-

026) 
1 (3.711e-032) 

LG3 DXS10103 
0.7575 (3.122e-

028) 
1 (2.893e-034) 

 HPRTB 
1.735 (5.792e-

030) 
1 (3.095e-036) 

 DXS10101 
2.585 (9.19e-

036) 
1 (1.9e-042) 

LG4 DXS10146 
1.899 (2.871e-

039) 
1 (3.126e-046) 

 DXS10134 
0.002613 

(1.152e-045) 
1 (4.799e-050) 

 DXS7423 
129.2 (2.783e-

047) 
1 (8.975e-054) 

*The LR is computed as the marginal value, i.e. the increase in LR for each consecutive marker in the 
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Markov chain 

 

Settings 
Lambda: 1.000 

Use cluster specific lambdas: Disabled 

Zero mutation rates: Disabled 

 

 

CASO 2 – “SUPOSTAS” MEIAS-IRMÃS -DECAPLEX 
 

Report generated by FamLinkX version 2.9 
Reference 1: Kling D, Tillmar A, Egeland T, Mostad P. Int J Legal Med. 2015 Sep;129(5):943-54. 

Reference 2: Kling D, Dell'Amico B Tillmar AO. Forensic Sci Int Genet. 2015 Jul;17:1-7. 

Timestamp: Wed Jun 16 14:06:45 2021 

Database: DECAPLEX_SP_BR 

File: C:/Users/Bianca/Desktop/Decaplex_SP_BR.sav 

 

Pedigrees 
NB! The genders of the individuals depicted in the pedigrees (illustrations) may not correspond to 

the specified genders. Please see table of persons for correct gender 

 

Pedigree 1 : (Half Siblings (Data mothers)) 

 

 
 

Pedigree 2 : (Unrelated (Data mothers)) 

 

 
 

Persons 

 

 
1. 729_MFB 

(Female) 

2. 729_M 

(Female) 

3. 729_FB2 

(Female) 

4. 729_F 

(Female) 

DXS8378 11, 12 11, 12 10, 12 10, 12 

DXS9902 12, 12 13, 14 12, 13 13, 14 

DXS7132 13, 15 13, 14 13, 15 13, 14 

DXS9898 8.3, 12 12, 13 12, 12 12, 13 

DXS6809 33, 34 31, 31 32, 34 31, 32 

DXS6789 22, 22 20, 22 22, 22 20, 22 

DXS7133 9, 10 10, 11 10, 10 10, 11 

GATA172D05 10, 10 6, 11 10, 11 6, 11 

GATA31E08  9, 13 11, 12 13, 13 11, 13 

DXS7423 15, 15 13, 14 15, 15 14, 15 

 



107 

 

 

 

Results (Exact LR) 

 

Pedigree lnLikelihood 
LR versus 

pedigree 2 (W) 

Pedigree 1 -77.6088 
2.535e+004 

(0.99996055) 

Pedigree 2 -87.7492 
1 (3.9453665e-

005) 

 

 

Results (Cluster approach/Merlin) 

 

Pedigree lnLikelihood 
LR versus 

pedigree 2 (W) 

Pedigree 1 -77.6086 
2.535e+004 

(0.99996055) 

Pedigree 2 -87.7491 
1 (3.9450711e-

005) 

 

LR* exact per marker (Likelihood) 

 

Cluster Marker LR for ped 1 LR for ped 2 

DXS8378 DXS8378 2.907 (0.002891) 1 (0.0009943) 

DXS9902 DXS9902 
4.548 (9.66e-

008) 
1 (7.306e-009) 

DXS7132 DXS7132 1 (1.247e-010) 1 (9.428e-012) 

DXS9898 DXS9898 2 (8.868e-014) 1 (3.353e-015) 

DXS6809 DXS6809 
8.545 (1.757e-

017) 
1 (7.775e-020) 

DXS6789 DXS6789 
1.819 (4.444e-

021) 
1 (1.081e-023) 

DXS7133 DXS7133 1.72 (2.14e-024) 1 (3.027e-027) 

GATA172D05  GATA172D05 
3.032 (5.311e-

028) 
1 (2.478e-031) 

GATA31E08  GATA31E08  
4.78 (1.998e-

031) 
1 (1.95e-035) 

DXS7423 DXS7423 
2.474 (1.972e-

034) 
1 (7.781e-039) 

*The LR is computed as the marginal value, i.e. the increase in LR for each consecutive marker in the 

Markov chain 

 

Settings 
Lambda: 1.000 

Use cluster specific lambdas: Disabled 

Zero mutation rates: Disabled 
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CASO 2 – “SUPOSTAS” MEIAS-IRMÃS - ARGUS 
 

Report generated by FamLinkX version 2.9 
Reference 1: Kling D, Tillmar A, Egeland T, Mostad P. Int J Legal Med. 2015 Sep;129(5):943-54. 

Reference 2: Kling D, Dell'Amico B Tillmar AO. Forensic Sci Int Genet. 2015 Jul;17:1-7. 

Timestamp: Wed Jun 16 12:04:11 2021 

Database: BRASIL-SP 

File: C:/Users/Bianca/Desktop/Argus_SP_BR LG1-LG2-LG3-LG4.sav 

 

Pedigrees 
NB! The genders of the individuals depicted in the pedigrees (illustrations) may not correspond to 

the specified genders. Please see table of persons for correct gender 

 

Pedigree 1 : (Half Siblings (Data mothers)) 

 

 
 

Pedigree 2 : (Unrelated (Data mothers)) 

 

 

Persons 

 

 
1. 729m 

(Female) 

2. 729mfb 

(Female) 

3. 729f 

(Female) 

4. 729fb2 

(Female) 

DXS10148 18, 24 23, 28.1 18, 18 18, 23 

DXS10135 19.1, 26 19, 19 19.1, 23 19, 23 

DXS8378 11, 12 11, 12 10, 12 10, 12 

DXS7132 13, 14 13, 15 13, 14 13, 15 

DXS10079 21, 21 18, 21 20, 21 18, 20 

DXS10074 14, 16 8, 17 7, 16 7, 17 

DXS10103 16, 19 19, 19 19, 19 19, 19 

HPRTB 12, 15 11, 12 12, 13 12, 13 

DXS10101 29, 33 29.2, 30.2 29, 32 30.2, 32 

DXS10146 25, 33 28, 29 25, 28 28, 29 

DXS10134 37, 37 34, 34 32, 37 32, 34 

DXS7423 13, 14 15, 15 14, 15 15, 15 

 

Results (Exact LR) 

 

Pedigree lnLikelihood LR versus 
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pedigree 2 (W) 

Pedigree 1 -159.6800 
2.491e+007 

(0.99999996) 

Pedigree 2 -176.7109 
1 (4.0140578e-

008) 

 

 

Results (Cluster approach/Merlin) 

 

Pedigree lnLikelihood 
LR versus 

pedigree 2 (W) 

Pedigree 1 -168.0093 
5.264e+006 

(0.99999981) 

Pedigree 2 -183.4858 1 (1.89953e-007) 

 

LR* exact per marker (Likelihood) 

 

Cluster Marker LR for ped 1 LR for ped 2 

LG1 DXS10148 
6.092 (4.687e-

007) 
1 (7.694e-008) 

 DXS10135 
45.21 (3.825e-

015) 
1 (1.389e-017) 

 DXS8378 1.006 (4.6e-022) 1 (1.659e-024) 

LG2 DXS7132 
1.007 (5.703e-

025) 
1 (2.044e-027) 

 DXS10079 
1.093 (5.922e-

029) 
1 (1.941e-031) 

 DXS10074 
0.03437 (9.203e-

039) 
1 (8.774e-040) 

LG3 DXS10103 
3.023 (2.226e-

041) 
1 (7.019e-043) 

 HPRTB 
3.248 (2.505e-

047) 
1 (2.432e-049) 

 DXS10101 
4.752 (4.539e-

051) 
1 (9.274e-054) 

LG4 DXS10146 
4.076 (8.493e-

057) 
1 (4.257e-060) 

 DXS10134 
34.25 (2.691e-

061) 
1 (3.937e-066) 

 DXS7423 
364.6 (4.486e-

070) 
1 (1.801e-077) 

*The LR is computed as the marginal value, i.e. the increase in LR for each consecutive marker in the 

Markov chain 

 

Settings 
Lambda: 1.000 

Use cluster specific lambdas: Disabled 

Zero mutation rates: Disabled



 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ANEXOS
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ANEXO A - APROVAÇÃO DO COMITÊ DE ÉTICA EM PESQUISA COM SERES 
HUMANOS 
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ANEXO B – TRABALHOS PUBLICADOS 
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