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RESUMO

Dentro da Biologia Molecular, estuda-se varios aspectos, como 0 gene e suas
funcbes, a importancia de cada parte do gene e como ele é capaz de fornecer tantas
informacdes. Portanto, € importante destacar como os microssatélites auxiliam nas
investigacbes criminais no cromossomo Y, em casos de estupro, pesquisa de
paternidade e reconhecimento de vitimas masculinas em casos de desastres. Com o
avanco da tecnologia e o estudo da Biologia Molecular, foi possivel desenvolver
diversas técnicas importantes em varias areas da saude, bem como na area forense.
Temos como principal e maior exemplo a PCR, que ajuda na amplificacdo eficiente e
de baixo custo do gene-alvo, quando comparada a outras técnicas, e, portanto, € a
mais usada atualmente. Além da PCR, também temos outras técnicas, como q-PCR,
impressao digital de DNA, eletroforese, Southern Blotting e sequenciamento, que
também auxiliam no processo de identificacdo de individuos.Em casos de desastres
em massa, € comum ndo haver amostras suficientes para realizar analises para
possivel reconhecimento das vitimas. Nesses casos, o DNA mitocondrial é
amplamente utilizado para analises por meio da técnica de sequenciamento, que,
juntamente com STR, permite a analise de varias regides do DNA.Atualmente, a
legislacdo permite a coleta de amostras biologicas de suspeitos criminais para
inser¢cdo no Banco de Dados Genéticos, mas se for constatado que esse individuo
ndo € o autor do crime, seu perfil deve ser removido do banco de dados,
permanecendo apenas aqueles que cometeram o ato criminoso. Quando comparado
a outros tipos de evidéncias, o DNA € considerado o mais importante devido a
precisdo das técnicas de identificacdo. No entanto, apesar disso, a genética forense
nao define quem é culpado e quem néo €&, isso cabe apenas ao sistema legal; o papel
da biologia molecular é apenas fornecer informacoes.

Palavras-chaves: DNA, sequenciamento e identificagao.



ABSTRACT

Within Molecular Biology, one studies various aspects such as the gene and its
functions, the importance of each parto f the gene and how it is able to provide so
many informations. Therefore, it is importante to highlight how microsatellites assist in
criminal investigations on the Y chromosome, for cases of rape, paternity research and
recognition of male victims in cases of disaster. With the advancement of technology
and the study of Molecular Biology, it was possible to develop numerous techniques
that are importante in several areas of health, as well as forensic area. We have as
main and largest example the PCR, which helps with the amplification of the mold
gene efficiently and cheaply when compared to other techniques and so, currently, it
is the most used. In addition to PCR, we also have other techiques such as g-PCR,
DNA finger print, electrophoresis, Shouthern Blotting and sequencing, which also helps
in the process of identifyng individuals. In cases of mass disasters, it is very common
not to have enough samples to perform analysis for possible recognition of victims. In
such cases, mithocondrial DNA is widely used for anlysis through the sequencing
technique that, together with STR, allows analysis of several regions of DNA.
Currently, the legislation allows biological sampples to be collected from criminal
suspetcs for insertionin the Genetic Database, but if it is found that this individual is not
the author of the crime, his profile should be removed from the database and remains
only those who performed the criminal act. When compared to other types of evidence,
DNA is considered the most important due the accuracy of identification techniques.
However, despite this, forensic genetics does not define who is guilty and who is not,
this is only up to the legal framework, the role of molecular biology is just to provide
the information.

Keywords: DNA, sequencing and identification.



1. INTRODUCAO

A ciéncia forense € uma éarea interdisciplinar que possui o objetivo de dar
suporte as investigacdes policiais. Essa ciéncia atua em diversos setores, além das
investigaces de mortes violentas, também esta presente em deteccao de adulteracéo
de combustiveis e bebidas; deteccdo de drogas ilicitas; pericia de alimentos,
medicamentos e ambiental; e investigacao de doping esportivo.

No ambito da biologia molecular, existe a analise de amostras em cenas de
crimes como, por exemplo, homicidio e estupro, auxiliando na identificacao da vitima
e/ou suspeito, além de auxiliar em assuntos legais como teste de paternidade, por
meio da analise do perfil genético. Todos os individuos sdo diferentes, geneticamente,
uns dos outros, isso gracas aos microssatélites (SSR — Simple Sequence Repeats)
gue séo pequenas sequéncias de DNA gue se repetem ao longo do genoma, gerando
sitios polimérficos, que sdo os principais responsaveis pela marcacdo molecular
(BRUIINS, 2018). Desse modo, algumas técnicas como PCR e eletroforese séo

utilizadas para realizar a analise do DNA.

A biologia molecular forense teve inicio em 1984, por Alec Jeffreys na
Universidade de Leicester no Reino Unido que elaborou o conceito de DNA finger print
por meio da observacdo de padrdes de repeticbes de nucleotideos no genoma
humano que poderiam variar entre pessoas. Em uma primeira ocasiéo, sua técnica foi
utilizada para comprovar um caso de imigracéo. Apos isso, foi utilizada para solucionar
dois crimes de estupro seguidos de assassinato ocorridos em 1983 e 1986, sendo
realizado o teste com sémen encontrado nas vitimas em comparacdo com uma
campanha de doacdo de sangue que a policia havia incentivado para encontrar o
suspeito (Barbosa, 2018).

A informacdo genética tem papel fundamental, principalmente na criacdo de
banco de dados. Segundo a Associacdo Brasileira de Criminalistica, a taxa de
esclarecimento dos crimes de homicidio no Brasil varia entre 5% e 8%. Atualmente,
de acordo com o governo federal, existe cerca de 100 mil individuos cadastrados no
Banco Nacional de Perfis Genéticos no Brasil, que ja auxiliaram mais de 2 mil

investigagdes criminais. Deste quantitativo, por volta de 75 mil sdo de condenados e



o restante de vestigios da cena do crime. Em 2012, uma lei foi aprovada determinando
gue condenados por crimes graves e hediondos tenham seu material genético

coletado obrigatoriamente.
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2. OBJETIVO
Realizar levamento bibliografico, sintetizando, analisando e discutindo
informacdes mais recentes sobre os métodos biomoleculares utilizados em analise de

DNA em cenas de crimes.

3. METODOLOGIA

Sera realizada uma revisao bibliografica narrativa a partir de artigos publicados
entre 2010 — 2023 em inglés e portugués, encontrados nas bases de dados Pubmed,
Scielo e Google Scholar, utilizando-se as seguintes palavras chaves: DNA,

sequenciamento, Y-STRS (Y Short Tandem Repeat) e crimes.



11

4. DESENVOLVIMENTO
4.1 BIOLOGIA MOLECULAR

O gene é um segmento de DNA que colabora para um fendtipo ou uma funcgdao.
Caso nédo haja funcdo, o gene pode ser definido como sequéncia (Bruford., et al,
2020).

Os introns e éxons presentes nos genes sao sequéncias que intercalam as regides
codificadoras. Os introns sdo sequéncias que sao removidas quando ocorre o
processamento do transcrito primario por meio do splicing do RNA e séo regides nao
traduzidas, enquanto os éxons sdo sequéncias presentes no mRNA maduro
(Schaefer, Tompson, 2015).

O cromossomo é uma estrutura presente no nucleo celular, constituida por DNA e
proteinas e é responsavel pela transmissdo de genes para as células filhas. O
cromossomo dos eucariotos apresenta um numero diploide, na maioria das células,
nos humanos esse numero € de 46 cromossomos nas células somaticas. Além disso,
essa estrutura contém dois teldomeros e um centromero. Os centrédmeros sao estrutura
primarias do cromossomo e Sao responsaveis por segregar corretamente 0s
cromossomos apoés replicacdo do DNA e sua auséncia causa distribuicdo aleatoria
deles fazendo com que a célula-filha possua duas copias do mesmo ou nenhuma. Dito
isso, a presenca de mais de um centrbmero em um cromossomo também pode ser
prejudicial. J& os teldbmeros séo estruturas de extremidade do cromossomo que possui
papel fundamental ja& que suas proteinas diferenciam a extremidade natural do
cromossomo de sitios de quebra cromossdémica e de outras quebras no DNA celular
(Watson, Baker, Bell, 2015).

Algumas sequéncias de DNA codificam uma molécula de RNA que possui funcao
importante. Os RNAs podem ser classificados de duas maneiras, sendo elas,
codificante e ndo codificante. As sequéncias codificantes sdo constituidas por RNA
mensageiro que, sdo denominados assim, por carregarem informacdes para estrutura
primaria de um polipeptideo e a expressédo desses genes codificantes é realizada
pelos eventos de transcricao e traducdo. J& os RNAs ndo codificantes sdo constituidos

pelos RNAs ribossémico, transportador e microRNAs (Becker, Barbosa, 2018).



12

4.2 MICROSSATELITES

Os microssatélites, também conhecidos como repeticées curtas em tandem (STRs
— Short Tandem Repeat) ou repeticbes curtas de sequéncia (SSRs — Simple
Sequence Repeat) séo padrdes de repeticdo de 1 a 6 pares de bases presentes em
regides ndo codificantes do genoma. Serdo muito utilizadas como marcadores
moleculares, principalmente em anélise de parentesco e analises forenses, devido sua

abundancia, cerca de 3% do genoma, e alta reprodutibilidade (Badshaw, 2017).

A partir do STR, o Federal Bureau of Investigation (FBI), criou a primeira base de
dados genética que entrou em operacdo em 1998. A base de dados conhecida como
CODIS (Combined DNA Index System) é formada por 13 loci STR nucleares que
reconhecem a determinagdo de um perfil genético dos individuos com antecedentes

criminais (Martins, 2017).

Existe uma distribuicdo aleatéria de STRs no genoma de eucariotos. Em geral, h&a
uma diferenca de comprimento dependendo da regido. Regibes nao codificadoras
tendem a ter alelos mais longos, enquanto as codificadoras possuem alelos mais
curtos devido a pressao evolutiva. Além disso, os microssatélites sao divididos quanto
a quantidade de nucleotideos presentes, sendo, nos mononucleotideos as bases mais
frequentes A/T, nos dinucleotideos, as bases mais frequentes sdo GT/CA e AT/TA e

os tetranucleotideos possuem mais A/T (Eckert, Hile, 2010).
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4.3 IDENTIFICACAO DE Y-STRS

A pesquisa do cromossomo Y ocorre, na area forense, principalmente em casos
de estupro, identificacdo de vitimas de desastres do sexo masculino,

ancestralidade biogeografica e pesquisa de paternidade.

Em casos de paises que possuem banco de dados de DNA, é muito comum a
coleta do DNA da cena para comparacao com o banco de dados para identificagéo
de um suspeito ou possiveis parentescos com o mesmo. Essas informacdes
podem ser coletadas por meio da analise de loci genéticos presentes em ambos

0S cromossomos sexuais (Silva, loshida).

A técnica mais utilizada hoje em dia para identificacdo de Y-STRS em casos
gue envolvem apenas individuos do sexo masculino € por meio de PCR. A taxa de
mutacdo de Y-STRs é o principal ponto para determinar uma relacdo entre
individuos do sexo masculino. Atualmente, existe uma melhora na deteccdo
dessas mutacdes, ja que foram identificados 13 loci com alta taxa de mutacao,
sendo eles DYF387S1, DYF399S1, DYF403Sla/b, DYF404S1, DYS449, DYS518,
DYS526l/Il, DYS547, DYS570, DYS576, DYS612, DYS626 € DYS627. Além disso,
para um melhor resultado da pesquisa do cromossomo Y, foram desenvolvidos
dois métodos utilizando os marcadores DIP (Deletion-Insertion Polymorphism)-
STR (Polimorfismo de delecéo/insercao ligado a um STR) e SNP(Single Nucleotide
Polymorphism)-STR (Combinacdes de Polimorfismo de nucleotideo Unico ligado a
um STR), que sédo capazes de determinar o perfil completo do DNA coletado,

independente do sexo do individuo (Forouzesh, et al, 2022).

O método DIP-STR consiste em duas regides sendo elas um polimorfismo STR
e a outra uma regido de delegédo para um alelo “S” (Short) ou curto ou inser¢cao
para um alelo “L” (Long) ou longo. Com isso, foram desenvolvidos dois primers
especificos para PCR, um deles para insercdo e o outro para delecdo. Este
marcador permite que o DNA parcial amplificado por PCR atinja uma
especificidade maior, além de detectar genotipos com base da presenca de
incompatibilidades dos alelos S/L. Em geral, os alelos DIP de primers especificos
possibilitam a analise do DNA parcial com maior sensibilidade quando comparado
com os STRs convencionais. Além disso, devido a presenca do DIP-STR ao longo

do genoma, é possivel que o método seja utilizado em amostras de DNA
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independente do sexo do individuo, contudo o marcador ndo permite identificacéo
da linhagem paterna, apenas do individuo, mesmo com a presenca do Y-STR
(Forouzesh, et al, 2022).

Ja o SNP-STR é formado por um SNP bialélico que se liga a um polimorfismo
STR. Quando utilizado em uma mistura de dois doadores, 0s genotipos seréo
constatados com base na presenca de um alelo especifico no genétipo do doador
parcial e a auséncia desse alelo no genétipo do doador dominante. Este marcador
é utilizado na técnica ARMS (Mutation Refractory Amplification System)-PCR que
consiste na deteccdo de qualguer mutacdo que envolva modificacbes de bases
Gnicas ou pequenas delecdes e é baseado na utilizagcdo de quatro primers
especificos de PCR marcados com diferentes corantes fluorescentes que
permitem a amplificacdo do DNA apenas se 0 alelo alvo estiver presente na
amostra (MEDRANO, R; OLIVEIRA, C; 2014). Os resultados sao visiveis por meio
da eletroforese, semelhante ao método de marcador DIP-STR (Forouzesh, et al,
2022).

Comparando os dois métodos, o DIP-STR se mostrou mais sensivel, porém
esta em menor quantidade no genoma, limitando sua utilizacdo. Além disso, ao
contrario de outros STRs utilizados na area forense, os DIP-STRs estdo quase
indisponiveis, fazendo com que os resultando ndo sejam comparaveis com 0s
métodos de STRs convencionais. Sendo assim, o SNP-STR pode ser uma
alternativa melhor para marcadores genéticos para analise de DNAs misturados,
além de ter a possibilidade de andlise dos alelos SNP e STR na mesma reac¢ao
(Forouzesh, et al, 2022).

4.3.1 AMELOGENINA

Atualmente, o método mais utilizado € a identificacdo de individuos por meio
de pequenos fragmentos do gene da amelogenina que é codificada por dois genes
alelos, um presente no cromossomo X e outro no cromossomo Y. Apesar de
homologos, apresentam grande diferenca de tamanho e ao longo da sequéncia de
nucleotideos, o que permite a realizagdo da sexagem (Silva, loshida). Mesmo
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sendo a técnica mais utilizada hoje em dia, ainda € criticada devido a falta de
deteccdes de dele¢cdes no cromossomo Y que incluem a amelogenina, indicando,

falsamente no resultado, uma pessoa do sexo feminino.

O l6cus da amelogenina possui dois genes homologos, sendo eles AMELX que
esta localizado no braco curto do cromossomo X (p-22.1 e p-22.3) e 0 AMELY

localizado proximo ao centrébmero do cromossomo Y (p-11.2) (Butler, Li, 2014).
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4.4 TECNICAS MAIS UTILIZADAS PARA IDENTIFICACAO DE SUSPEITOS

Hoje em dia, as técnicas mais utilizadas para analise dos materiais biolégicos
encontrados nas cenas de crime sdo a Reacdo em Cadeia Polimerase (PCR),

eletroforese, sequenciamento e DNA finger print.

A técnica de PCR consiste em replicar in vitro o DNA de forma rapida. Atualmente,
€ a técnica mais utilizada devido a facil aplicacdo, necessidade de pouca quantidade
de amostra e ndo ter um custo tdo elevado. Como indicado na figura 1, a reacdo é
dividida em trés fases, iniciando pela fase de desnaturacdo que tem como objetivo
abrir a dupla fita de DNA por meio do aumento de temperatura. A segunda fase, a de
alinhamento dos primers, possui o objetivo de a Taq DNA Polimerase amplificar o DNA
molde. Esse ciclo ocorre em torno de 20 a 40 vezes dependendo do protocolo (Figura
1) (Aguiar, Roversi, 2017).

A Unica desvantagem da PCR é que em algumas situagdes, ocorre 0 aparecimento
de manchas ou rastros que atrapalham a visualizagc&o do resultado e ocorrem devido

a ma qualidade da amostra (Figura 1) (Oliveira, Filho, 2018).
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Figura 1: Funcionamento da reacdo da cadeia polimerase (PCR)
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Fonte: Becker, R. O., & Barbosa, B.L. F., 2018.

A Reacdo em Cadeia da Polimerase em Tempo Real (g-PCR) tem seu
procedimento semelhante ao do PCR, diferenciando apenas na capacidade de
quantificar em tempo real o DNA amplificado em cada ciclo da PCR que ocorre de
forma automatizada (MARTINS, C.; 2017). Atualmente, existem kits comercializados
capazes de identificar de 16 a 21 regides STR por meio da amplificacdo de diversas
regides do DNA (qPCR multiplex) com a utilizacdo de sondas fluorescentes capazes

de se ligar a regides especificas do DNA (Figura 5) (Girardi, Subtil, Rangel, 2018).

Ja o DNA Finger print consiste em uma jungdo de resultados provenientes de

marcadores genéticos, PCR, eletroforese e sequenciamento, onde adquire-se
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padrées de bandas e faz-se uma comparacdo com um padrdo e as amostras
coletadas na cena do crime (Figuras 1, 2 e 4) (Aguiar, Roversi, 2017). Sendo a
eletroforese, uma técnica que compreende em separar moléculas de DNA de acordo
com tamanho, forma e compactacédo. A técnica ocorre com a acdo de uma corrente
elétrica em um gel que pode ser composto de agarose ou acrilamida e, devido a
corrente, o DNA migra para o polo positivo pois sua carga € negativa. Quanto maior o
fragmento de DNA, mais lento ele correra no gel. As bandas podem ser visualizadas
através da utilizacdo de Gel Red que é responsavel pela fluorescéncia do DNA quando
submetido a luz ultravioleta. Desse modo, realiza-se uma comparacao entre um
padrdo e a amostra coletada na cena (Oliveira, Filho, 2018). Em alguns casos, a
eletroforese é utilizada apenas para separacdo das sequéncias que podem ser
posteriormente analisadas por outras técnicas como, por exemplo, a hibridizacédo

(Girardi, Subtil, Rangel, 2018).

Figura 2: Processo da técnica de eletroforese

cuba de eletroforese

solugao-tampéo fragmentos de DNA gel de agarose

/
i /
-
eletrodo ~- eletrodo
(catodo) (anodo)
e——t
eletrodo e eletrodo
(cétodo) (anodo)
Q os fragmentos de DNA @

menores deslocam-se mais
rapido ao longo do gel do
que os fragmentos maiores

Fonte: Becker, R. O., & Barbosa, B.L. F., 2018.

7

Southern Blotting é outra técnica utilizada atualmente que hibridiza os acidos
nucléicos com o objetivo de identificar a posi¢ao de determinado gene no DNA, sendo
sequéncias iguais ou parecidas no genoma. Ocorre fragmentagdo do DNA por meio
de enzimas e 0 mesmo sera separado pela técnica de eletroforese por gel de agarose.

Os fragmentos sdo transferidos para uma membrana de nitrocelulose. Ocorre
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revelacao do fragmento que possui 0 gene por meio de sondas de DNA marcadas por
radioatividade (Figura 3) (Oliveira, Filho, 2018).

Figura 3: Mecanismo do Southern Blotting
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Fonte: Becker, R. O., & Barbosa, B.L. F., 2018.

Por fim, o sequenciamento consiste em determinar determinada sequéncia de
nucleotideos no DNA. A sequéncia decorrente da fragmentacdo do DNA é separada
pela técnica de eletroforese e examinada para revelar a sequéncia do DNA.
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Primeiramente, por meio do PCR, é realizada a amplificacdo do DNA molde que sera
sequenciado durante a sintese das fitas complementares pela DNA Polimerase.
Segundo a integracdo dos nucleotideos, o sequenciador detectara a sequéncia da fita
sintetizada. O iniciador ou um dos desoxirribonucleotideos serdo marcados com
fluorescéncia para analise posterior. A enzima polimerase, durante a sintese do DNA,
insere um didesoxinucleotideo no lugar de um desoxirribonucleotideo, interrompendo
0 processo de sintese, uma vez que o didesoxinucleotideo ndo possui grupo OH-3’,
ndo sendo capaz de formar ligacdo 3’' com outro nucleotideo. Essa sequéncia é
colocada em eletroforese em gel para analise e os resultados sdo observados em

bandas como visto anteriormente (Figura 4) (Girardi, Subtil, Rangel, 2018).

Figura 4: Processo de sequenciamento
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Fonte: Girardi, C. S., Subtil, F. T., & Rangel, J. O., 2018.
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4.5 ANALISE DO DNA MITOCONDRIAL

O DNA mitocondrial é o genoma extracromossdmico presente na mitocondria
e que esta separado do genoma nuclear. As cadeias de mtDNA possuem
densidades diferentes, sendo classificadas como cadeia pesada e cadeia leve. A
cadeia pesada é responsavel por codificar 2 rRNAs e possui sua composi¢ao rica
em guanina, enquanto a cadeia leve codifica 8 tRNAs e composicdo rica em
citosina. A maior parte das informacdes é codificada na cadeia pesada que possui
genes para 2 rRNAs, 14 tRNAs e 12 polipeptideos, enquanto a cadeia leve codifica
8 tRNAs e um unico polipeptideo. Além disso, possui também uma regido D-Loop
ou nao codificante formada por uma fita tripla e que da origem a replicacéo.
(Antonio, Teresa, Nuno, 2019).

Figura 5: DNA Mitocondrial
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Fonte: A, Anténio; F, Teresa; T, Nuno, 2019.

Atualmente, a técnica mais utilizada para analise do MmDNA é o
sequenciamento, que, quando comparado com analise de perfil de repeticao curta
em tandem (STR) pelo método de eletroforese capilar (CE), possui mais vantagens
como a possibilidade de identificacdo de marcadores em uma Unica vez, além da

capacidade de analise com pouca quantidade de amostra, 0 que € muito
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importante na area forense (Thassia, et al, 2022). Apesar de mais eficaz, o
sequenciamento complementa STR devido a capacidade de analise simultdnea de

diversas regioes.

A anélise do mtDNA normalmente € realizada em casos em que ha pouca
guantidade de amostra ou em que o DNA esteja muito degradado, além de casos
em que haja apenas restos cadavéricos ou provenientes de desastres e também
de hereditariedade uniparental materna. Contudo, como o mtDNA é herdado
apenas da mae, ndo ha possibilidade de distincdo de individuos da mesma
linhagem. Pode ocorrer heteroplasmia de posicdo que é quando a diferenca dos
tipos de mtDNA estda em um nucleotideo em determinada posicdo, ou de
comprimento que € quando ocorre delecao ou inser¢cao de uma base, modificando
o comprimento do mtDNA e isso acaba dificultando a analise dos resultados
(Martins, 2017). A analise do mtDNA é somente utilizada quando ndo ha

possibilidade alguma de anélise de DNA nuclear.
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4.6 LEGISLACAO: INTERFERENCIA DA AMOSTRA NO CASO

O DNA, em analises forenses, é utilizado para identificacdo de individuos, tanto
vitimas quanto autores, em casos de crimes sexuais, testes de paternidade e
relagdo de instrumento com vitima e autor. Atualmente, o tipo de coleta de amostra
bioldgica mais utilizado € por meio do esfregaco da mucosa jugal (parte interna da
bochecha) com a utilizacdo de um swab ou uma escova. Isso porque € uma forma
de coleta completamente indolor, ndo-invasiva e que ndo ofende a dignidade
humana (Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).

E importante ter-se em mente a diferenca entre DNA e perfil genético. O DNA
fornece informacfes mais sensiveis como, por exemplo, tendéncia a desenvolver
certas doencas. Enquanto o perfil genético, que € obtido por meio das regides néo
codificantes do DNA, tem exclusiva funcdo de diferenciar um individuo do outro
(Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).

O uso de materiais biolégicos no ambito forense possui muitas vantagens
guando comparado com outras provas. Isso ocorre devido a precisdo do exame
de DNA, pois a identificacdo por DNA também é um tipo de identificacdo, assim
como identificacBes fotogréaficas e datiloscopicas (Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva,
2019).

Para que haja um resultado confiavel e valido de uma amostra coletada na cena
do crime, € necessario uma série de procedimentos de coleta do material bioldgico
para que nao haja contaminacdo ou perda da amostra. Antes de qualquer
manuseio dos vestigios encontrados, o perito deve fotografar a cena e os materiais
biolégicos. Além disso, para que haja a coleta, devera ser realizado uma
observacdo do material para analisar as condicdes em que se encontra,
considerando estado e quantidade disponivel para coleta. Para manter a qualidade
do material coletado, ou seja, para que ndo haja modificacdo na composicao e

estrutura, € importante manté-lo em ambiente frio e seco (Santos, 2018).

Apesar de todas as informagBes que o material biolégico fornece aos
investigadores, o DNA por si s6 ndo é capaz de condenar alguém, apenas ligar o
individuo a cena do crime. Entretanto, a identificagcdo de DNA ja € muito aceita em
processos judiciais e, mesmo o Brasil ndo tendo uma legislacéo especifica para a

genética forense existem uma série de normas e condutas que devem ser
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seguidas para manter a integridade e legitimidade do material, como citado
anteriormente (Ferreira, Passos, 2006). Definir se o individuo é ou nédo culpado,

cabe apenas ao ambito legal.

Em 2009, o FBI implantou o software CODIS para a Policia Federal Brasileira
isso porque a rede genética que existia no Brasil era muito limitada e pouco
desenvolvida. Apenas em 2012 foi decretada a Lei 12.654 prevendo a coleta de
amostras biologicas para identificacdo de perfis genéticos e armazenamento das

informacgdes no banco de dados (Santana, Cordeiro, 2023).

Atualmente, existem dois tipos de Banco de Dados de Perfil Genético, um
determinado como banco de amostra-vestigio e o outro como perfis genéticos de
referéncia. Amostras sem origem conhecida sdo consideradas para o banco de
amostra-vestigio, enquanto as amostras coletadas de vitimas ou suspeito s&o

amostras-referéncia (Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).

Em 2019, foi decretada a Lei 13.964, também conhecida como Pacote
Anticrime que regulamenta a cadeia de custédia, métodos de armazenamento e
descarte dos materiais coletados (SANTANA, G. S.; CORDEIRO, T. L.; 2023). As
principais alteracfes que ocorreram apos a implementacdo da lei foram (1) o réu
por crimes dolosos praticados com violéncia grave contra pessoa, por crimes
contra vida, liberdade sexual e crimes sexuais contra vulneraveis que negar o
fornecimento de amostra bioldgica, implicara em infracéo grave; (I) € garantido a
protecdo de dados presentes no Banco de Dados de Perfis Genéticos; (Ill) a
amostrada coletada sé pode ser utilizada para identificacdo do perfil genético e
nao podera ser utilizada em fenotipagem, busca familiar e devera ser descartada
imediatamente apds o uso; (IV) o individuo que possui seus dados no banco deve
ser assegurado sobre o acesso aos dados presentes em seu perfil e aos
documentos que declaram a conservagdo da cadeia de custodia do material
bioldgico; (V) em caso de individuos absolvidos, a amostra deve ser excluida
imediatamente do banco de dados; (IV) a exclusdo do perfil genético do réu sé
ocorrera apos 20 anos do cumprimento da pena, sem justificativa cientifica

(Borges, Nascimento, 2021).

Para que haja o desdobramento do caso em questdo, em relacdo ao

procedimento penal, € essencial a reunido de um conjunto de provas que
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comprovem que, de fato, o crime foi cometido. Conhecido como corpus delecti, &
definido como a juncdo de todos os elementos legais e forenses reunidos para
andlise. Sendo assim, € preciso que o perito transforme a questdo legal em
questao forense para andlise e, quando isso nédo é possivel, a ciéncia forense ndo

tem importancia no caso (Monteiro, 2010).
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4.7 CASOS
4.7.1 CASO LEICESTER

Em 1983, na Inglaterra, Lynda Man, uma jovem de 15 anos foi encontrada morta
no vilarejo de Narborough. A policia concluiu, por meio da coleta de sémen no corpo
da vitima, que a garota havia sido estuprada e depois assassinada. Apos 3 anos do
ocorrido, foi encontrado outro corpo de uma jovem de 15 anos, Dawn Ashcroft proximo
do mesmo vilarejo e teria acontecido o mesmo que Lynda. O sémen coletado nos
corpos pertencia ao mesmo homem, cujo reconhecimento da policia, era pertencente

a Richard Buckland que confessou os crimes (Barbosa, Romano, 2018).

Alec Jeffreys, um professor da universidade de Leicester, publicou um artigo sobre
determinadas regides do DNA denominadas microssatélites e como essas regides
seriam capazes de diferenciar um individuo de outro e, devido a isso, ele as nomeou
como DNA fingerprint (MALAYS, J; 2020). Foi solicitado ao professor a realizacéo de
teste com as amostras coletadas nos corpos das jovens e com o DNA de Richard
Buckland e constatou-se que o sémen encontrado em ambas as vitimas pertencia ao

mesmo homem, porém nao a Richard (Barbosa, Romano, 2018).

Na tentativa de encontrar o autor dos crimes, a policia realizou uma campanha de
doacdo de sangue para homens, porém nenhum deles era o criminoso. Em 1988, um
funcionério da padaria do vilarejo, lan Kelly, contou que havia doado sangue no lugar
de um colega padeiro chamado Colin Pitchfork e isso fez com que a policia fosse atras
do homem para que o0 mesmo concedesse uma amostra de sangue para andlise. O
resultado do teste mostrou que Colin era o estuprador e assassino das duas jovens,
se tornando a primeira pessoa condenada por meio da analise de DNA (Barbosa,
Romano, 2018).
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4.7.2 CASO RACHEL GENOFRE

Em 2008, a menina de 9 anos de idade, Rachel Maria Lobo Oliveira Genofre,
estava desaparecida apos sair da escola e ndo retornar para casa. Dois dias apés seu
desaparecimento, a menina foi encontrada morta e seminua dentro de uma mala, na

rodoviaria de Curitiba (Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).

A Policia Cientifica de Curitiba coletou amostras biologicas deixadas pelo
criminoso encontradas na mala em que a crianga estava e em seu corpo e emitiu um
laudo confirmando que a menina de 9 anos havia sofrido abuso sexual. Na época, a
policia fez um levantamento genético de 116 suspeitos que se pareciam com o retrato
falado, porém ndo houve nenhum éxito (Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).

Em 2019, 11 anos apds o crime, foi realizado uma integracédo de dados entre
Sao Paulo, Parana e Brasilia e o caso pbéde ser resolvido. Foi realizado um mutirao
de coleta de amostras nos presidios de Sao Paulo e, em Sorocaba, foi identificado um
perfil que coincidiu com as amostras coletadas na cena do crime. O homem estava
detido desde 2016, condenado a 22 anos por estelionato, estupro, roubo e falsificacédo
de documento (Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).

Segundo o delegado adjunto da Policia Civil, o software do Banco Nacional de
Perfis Genéticos é atualizado semanalmente com amostras de presos que cometeram
crimes hediondos. Quando o Instituto de Criminalistica de S&o Paulo adicionou o perfil
do homem ao banco, resultou em 100% de compatibilidade para o caso de Rachel. O

homem foi interrogado e confessou o crime (Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).

Gracas a atualizagdo constante e integracdo entre os Bancos de Dados

estaduais, foi possivel solucionar o caso de Rachel.



28

4.7.3 CASO BRUMADINHO-MG

A identificacéo de vitimas de desastres é um processo conhecido por sua alta
especializacdo devido realizagdo por meio de coordenadas antropoldgicas,
impressdes digitais, registros odontolégicos e amostras de DNA. Esse tipo de
identificacdo € realizado apdés um acontecimento de desastre em massa onde
dificilmente é possivel fazer o reconhecimento das vitimas (Souza, Fiorentin, Aleixo,
Silva, 2019).

A barragem de rejeitos da mina do Coérrego do Feijdo, explorada pela empresa
Vale, derramou por volta de 11,7 milh6es de metros cubicos de lama com alta
quantidade de silicio e ferro no leito do Cérrego Ferro-Carvao em 2019. Até o meio do
més de marco de 2019, haviam sido contabilizados 206 mortos e 102 desaparecidos

(Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).

O Laboratério de DNA Forense da Policia Civil de Minas Gerais ficou responsavel
pelo processamento das amostras biolégicas encontradas na tragédia. A utilizacdo do
CODIS foi essencial para a identificagdo das vitimas e com o auxilio do software, em
junho de 2019, 263 vitimas foram identificadas (Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).
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4.7.4 CASO ESTUPRADOR EM SERIE DE GOIAS

No periodo de 2015 a 2018, varias mulheres relataram terem sido violentadas
sexualmente e quando os vestigios dessas vitimas eram coletados, 9 mulheres

haviam sido vitimas do mesmo homem (Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).

O individuo cometia crimes desde 2008, mas foi preso somente em 2011 apds
violentar uma mulher e sua filha de 5 meses. O criminoso também respondia por
outros crimes em Mato Grosso, entre eles, a morte de uma mulher e seus dois filhos.
Porém, em 2013, ele fugiu da priséo e voltou para Goias (Souza, Fiorentin, Aleixo,
Silva, 2019).

De acordo com a Policia, 0 homem agia da mesma forma com todas as vitimas:
simulava um assalto, pegava os celulares das vitimas, as obrigava a subir na garupa
da moto e as levava para um lugar mais afastado onde cometia o crime sexual e para
evitar reconhecimento facial, 0 homem ficava de capacete o tempo inteiro durante o

crime (Souza, Fiorentin, Aleixo, Silva, 2019).

O acusado foi preso em 2019 ap6s uma forca tarefa que durou cerca de 45 dias
e teve auxilio de 40 pessoas, devido a Policia Técnico-Cientifica ter encontrado o perfil
genético do homem em varios casos de estupro. Até outubro de 2019, 25 casos de
estupro ja estavam ligados a ele apés confirmacdes por exames de DNA e ainda eram
investigados mais 30 casos em que ele poderia ser o possivel agressor, alguns deles
de vitimas que procuraram a policia apos a prisdo do homem (Souza, Fiorentin, Aleixo,
Silva, 2019).
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5 CONCLUSAO

Desde 1983, onde deu-se o inicio da utilizacdo da genética forense, houve
diversos avancos técnicos. O estudo da Biologia Molecular foi crucial para o
desenvolvimento das novas técnicas utilizadas na area que auxiliam em resolucdes

de crimes, pesquisa de paternidade e identificacdo de vitimas.

Atualmente, com a existéncia de um Banco de Dados de Perfil Genético, que
teve sua criacdo gracas ao estudo da Biologia Molecular, muitos criminosos séo

ligados facilmente a crimes cometidos, mesmo apds anos do ato.

A utilizacdo da Biologia Molecular no @mbito forense € crucial para a resolugéo
de casos ja que € por meio dela, que se obtém provas de que determinado individuo
esteve ou ndo no local do crime, assim como, é importante para identificacdo de
vitimas de desastres. Apesar de provar a presenca de um suspeito no local, a Biologia
Molecular ndo tem a capacidade de definir se o individuo € ou nao culpado por

determinado crime, isso cabe apenas ao ambito legal.

Casos como o de Rachel Genofre mostram a importancia da evolugcéo dessa
area, que constantemente demonstra ter papel fundamental em muitas situacées. Se
nao fosse pelo constate avanco da tecnologia e estudo da Biologia Molecular, o caso

de Rachel néo teria sido solucionado como foi, mesmo apos tantos anos.
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