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Os testes de ancestralidade tém se tornado cada vez mais populares e sio oferecidos por em-

presas privadas a0 redor do mundo, tornando a pratica da genealogia genética um dos princi-

pais meios para a construgao de arvores genealégicas e busca por parentes. Desde 2018, essa

abordagem tem sido utilizada, principalmente nos Estados Unidos, como uma ferramenta de

ajuda em investigac¢des para identificagio de restos mortais nio identificados e autores de cri-

mes violentos, e passou a ser conhecida como Genealogia Genética Investigativa. Este artigo

apresenta um panorama geral de Como sao realizados Os testes e seu uso na prética forense.

O interesse e a curiosidade em conhecer
nossas origens estio presentes na espécie
humana ha séculos e, até hoje, as pessoas se
utilizam da genealogia para montar suas 4r-
vores familiares (ou 4drvores genealdgicas). E
o que ¢ a genealogia? E o campo de estudo
da origem e da ligagdo de parentesco entre as
pessoas, por meio de informagdes contidas
em registros pessoais, certidoes (nascimento,
ébito, casamento etc.), censo, cartdes de imi-
gragio, noticias em jornais, revistas, midias
sociais, entre outros.

Com o répido avango tecnoldgico, principal-
mente com o desenvolvimento de ferramen-
tas de biologia molecular e bioinformdtica, a
genealogia “cldssica” ganhou um novo incre-
mento pelo qual é possivel conhecer a origem
genética de uma pessoa a partir da andlise
de marcadores genéticos de ancestralidade.

Para se ter uma ideia da popularizagio dessa
ferramenta, no inicio do século essas anilises
eram realizadas apenas nos laboratérios de
pesquisa, mas hoje é possivel comprar testes
de ancestralidade pela Internet e coletar seu
préprio material biolégico de forma indolor
e no conforto de casa.

Testes de
ancestralidade
direto ao
consumidor e
busca por parentes

Os chamados testes de ancestralidade di-
reto ao consumidor, também conhecidos
como testes de ancestralidade DTC (do in-
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glés Direct to Consumer), sio oferecidos por
diferentes empresas. Esses exames trazem
como resultado principal a composi¢io de
ancestralidade global de cada individuo, que
reflete a histéria familiar de cada um. A an-
cestralidade global ¢ usualmente medida
usando marcadores genéticos distribuidos
em cromossomos autossdmicos que podem
sofrer recombinagio a cada meiose. Assim,
podemos concluir que cada um de nés é uma
espécie de mosaico de marcadores genéticos
herdados de nossos ancestrais, em diferentes
proporgoes.

Atualmente, os testes de ancestralidade sio
realizados por meio da analise de um conjun-
to de aproximadamente 700-900 mil marca-

dores do tipo SNP, polimorfismo de nu-

cleotideo tinico, (do inglés Single Nucleotide
Polymorphism). Informagées mais detalhadas
sobre como sio realizados os testes de ances-
tralidade foram publicadas anteriormente na
Genética na Escola (v. 17, n. 2,2022).

A partir da anilise desses milhares de mar-
cadores é possivel verificar, além da informa-
¢do de ancestralidade global, a probabilidade
e o grau de parentesco entre duas pessoas
que tenham feito o teste. Isso s6 é possivel
porque quanto mais préximo o parentesco,
maior a quantidade de material genético
compartilhado entre os individuos. E ficil
entender que cada um de ndés compartilha
50% do DNA com a nossa mie e 50% com
0 nosso pai, 25% de DNA com nossos avos,
12,5% com nossos bisavds, 6,25% com nos-
sos trisavés e assim por diante. Contudo,
temos que lembrar que esses compartilha-
mentos também ocorrem com parentes da
mesma geragio ou parentes mais distantes.
Ou seja, compartilhamos trechos do nosso

Marcador genético -
segmento de DNA localizado
em um determinado local do
Cromossomo que apresenta
variacoes de nucleotideos

que podem ser usadas para
estudar as diferencas entre os
individuos e ajudar a identifica-
los.

SNP - tipo de polimorfismo que
ocorre COMO uma variagdo na
sequéncia de DNA que altera
um determinado nucleotideo —
adenina (A), timina (T), citosina
(©) ou guanina (G). Estima-se
que ocorra 1 SNP a cada 1.000
nucleotideos.

Polimorfismo - termo usado
para descrever a situacao de um
|6cus no qual ocorre variacao
na sequéncia de nucleotideos e
uma das variantes da sequéncia
tem frequéncia populacional de
ao menos 1% na populacao.
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DNA também com nossos irmios, primos
(de diferentes graus ou geragdes), meios-it-
mios, tios, tios-avds, sobrinhos etc.

Assim, como as empresas que oferecem os
testes de ancestralidade DTC também conse-
guem comparar os nossos resultados com os
resultados de outros usudrios, temos chance
de encontrar possiveis parentes. Cada empresa
utiliza seu préprio algoritmo para fazer essa
comparagio, mas, de um modo geral, elas usam
nio s6 a quantidade de SNPs individuais com-
partilhados, mas também a quantidade total
de SNPs agrupados em um mesmo segmento
cromossomico, ou seja, um trecho de DNA
em comum entre os possiveis parentes.

O método de analise para deduzir esta rela-
¢d0 genética é determinar se os segmentos de

DNA sio compartilhados por heranga de um
ancestral comum, ou seja, se esses segmentos
sdo idénticos por descendéncia (IBD) (do
inglés Identical-By-Descent) (Figura 1), o que
significa que cada individuo herdou o seg-
mento de DNA de um ancestral comum sem
qualquer recombinagio. Segmentos IBD sio
identificados quando todos os alelos/gené-
tipos no segmento de um cromossomo sio
idénticos.

Uma vez que os eventos de recombinagio
genética tendem a misturar os segmentos
de DNA ao longo das geragdes, quanto
mais longos os segmentos cromossdmicos
compartilhados, maior a probabilidade de
os individuos compartilharem um ancestral
comum recente, ou seja, de serem parentes
mais proximos.

IBD —-».

Entretanto, essas andlises tém limitagdes.
A compara¢io de DNA autossémico de
uma pessoa com o DNA autossémico de
ancestrais de gera¢des anteriores pode nio
indicar um ndmero grande de ancestrais
dos quais nio se herdou nenhum segmen-
to de DNA de comprimento significativo.
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Ou seja, uma vez que os individuos herdam
apenas uma pequena porc¢io de seu DNA
de cada um de seus trisavds, por exemplo,
primos descendentes desse mesmo ances-
tral podem nio herdar os mesmos segmen-
tos de DNA, o que pode levar a resultados
nio informativos.
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Figura 1.

Esquema representando seg-
mentos de DNA compartilhados
a partir da heranca de avés, por
3 geracgdes. Segmento IBD é o
segmento de DNA comum que
foi herdado do ancestral comum
mais recente (nesse exemplo,

a avo).
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Como sao
apresentados
os resultados
de parentesco?

A maioria das empresas mostra os resulta-
dos de possiveis parentescos em formato de
uma lista hierdrquica, ou seja, individuos que
compartilham maior quantidade de DNA
sdo mostrados no topo da lista. Na lista cons-
tam informagbes como o nome da pessoa
com quem houve algum compartilhamento
de DNA, seu e-mail e a quantidade de DNA
compartilhado em centimorgans - <M (cM ¢é
uma unidade de medida para a frequéncia de
recombinagio genética, ou seja, uma unida-
de de mapa cromossémico; em média, 1 cM
corresponde a aproximadamente 1 milhio de
pares de bases). Em boa parte dos casos, sio
disponibilizadas ferramentas gratuitas para
ajudar na inferéncia do grau de parentesco,
visualizagio dos segmentos compartilhados
em cada cromossomo e constru¢io de drvores
genealdgicas. Com isso, no caso de interesse
dos usudrios, é possivel entrar em contato
para aprofundar a confirmagio de parentesco
e troca de informagoes familiares. Vale ressal-
tar que, em nenhum momento, é possivel ter
acesso aos dados genéticos dos outros usud-
rios, apenas a informagio da quantidade de

DNA compartilhado em cM.

Entretanto, a predi¢io de parentesco baseada
na quantidade de DNA compartilhado deve
ser interpretada com cuidado, uma vez que
diferentes graus de parentescos podem ter
a mesma quantidade média de <M compar-
tilhados. Por exemplo, a média total de <M
para um grau de parentesco de tia/tio é de
aproximadamente 1740 cM, que é o mesmo
para um parentesco de sobrinha/sobrinho.
Portanto, informagoes complementares, como
aidade das pessoas, podem ajudar a distinguir
qual parentesco é o mais provavel. Ferramen-
tas gratuitas como o Shared cM Project e o cM
Explainer™ (da empresa My Heritage) po-
dem auxiliar nessas predicdes.

Como ja é possivel imaginar, o uso dessas in-
formagoes genéticas auxilia a montagem das
arvores familiares com mais detalhes, aumen-
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tando a possibilidade de incluir um nimero
maior de individuos. Essa prética é conhecida
como Genealogia Genética. Esse novo ramo
da Genética tem se popularizado cada vez
mais e tem sido usado para diferentes finalida-
des como: entretenimento familiar, busca de
parentes desconhecidos, busca da familia bio-
l6gica por individuos adotados ou concebidos
por doagio de gametas, entre outros casos.

Outra limitagio da pesquisa por parentes
nesses bancos de dados é que uma pessoa esta
limitada a apenas encontrar correspondéncias
de DNA no banco de dados da empresa na
qual eles testaram. Uma alternativa é carre-
gar os dados brutos de DNA obtidos de uma
empresa de testes na plataforma de outra que
permita o upload.

Atualmente, existem dois principais bancos
de dados norte-americanos “abertos”: o GED-
Match e o FTDNA (FamilyTree DNA), que
oferecem a possibilidade para os clientes com-
partilharem seus resultados realizados por
qualquer empresa, permitindo, assim, ampliar
abusca por familiares entre clientes de empre-
sas diferentes, inclusive em outros paises.

Estima-se que o GEDMatch tenha aproxima-
damente 1,4 milhdes de usudrios (sendo cerca
de 1% desse total de usudrios brasileiros), en-
quanto o FTDNA tem por volta de 1,7 mi-
lhées de usudrios.

O que isso
tudo tem a ver
com Criminosos
OuU pessoas
desaparecidas?

A identificagio forense por DNA é um pro-
cesso estritamente comparativo e se baseia no
uso de 16-27 marcadores genéticos do tipo
STR (do inglés Short Tandem Repeats), que
sdo pequenas repeticdes em tandem de 4-6 pa-
res de bases que, em conjunto, formam o que
conhecemos como perfil de DNA (ou perfil
de STR) (Figura 2). Esses petfis sio gerados
a partir de amostras desconhecidas (amostras
questionadas) que podem ser originadas de
vestigios (amostras bioldgicas) deixados em
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locais pelos autores de crimes, ou de amostras
de restos mortais desconhecidos, por exem-
plo. O perfil STR da amostra questionada é
entio comparado com perfis STR de amos-
tras de referéncia que, a depender do caso, po-
dem ser, por exemplo, de suspeitos apontados
numa investigacio, de familiares de pessoas
desaparecidas ou bancos de dados de perfis
de DNA usados pela pericia. Esses bancos
de dados de perfis de DNA sio normalmente

compostos de perfis STR de infratores conde-
nados e outros petfis forenses desconhecidos
oriundos de vestigios coletados em cenas de
crimes. Esse é o procedimento tradicional/
oficial das pericias que envolvem a andlise ge-
nética de vestigios. Nas situa¢des em que nio
ha perfis de referéncias para comparacio, ou
as buscas nos bancos de perfis genéticos nio
trouxeram resultado positivo, os casos perma-
necem sem solugio.
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Figura 2.

(A) Exemplo de um STR, loca-
lizado em um determinado par
de cromossomos, em que cada
individuo apresenta um niimero

de repeticoes da sequéncia
GATA (em vermelho), para cada
CTTCCTCTTCCCGTAGCCTGATAGATAGATAGATAGATAGATAACCTAAGGATC um dos cromossomos do par.
CTTCCTCTTCCCGTAGCCTGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAACCTAAGGAT Cada individuo é representado
pelo nimero de repetigdes que
STR apresenta em cada STR do par
CTTCCTCTTCCCGTAGCCTGATAGATAGATAGATAACCTAAGGATC cromossomico (nesse exemplo,
2 X j‘ CTTCCTCTTCCCGTAGCCTGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAACCTAAGG g '9nd'v'(_j“°_ 1 & heterozigdtico
,9 e o individuo 3 é homozi-
4.8 gotico com 3 repeticdes GATA.
(B) Exemplo de um perfil
CTTCCTCTTCCCGTAGCCTGATAGATAGATAACCTAAGGATC . .
3 CTTCCTCTTCCCGTAGCCTGATAGATAGATAACCTAAGGATC genético masculino (XY) com
Par de 23 marcadores STR. Cada barra
3.3 Cromossomos 1 cinza contém o nome de um
B STR e os respectivos "alelos".
Sampie Name Panel SQ0 Cada "alelo" é nomeado a partir
PowerPlex_Fusion_Panels v2.0 _ P
[ D3sizse __|[_Disies6 | D2s44i | Di0Si248 | Di13sai7 ] | Penta £ ] do ndmero de repeticoes que a
80 160 240 320 400 480 pessoa apresenta. Considerando
oo que cada individuo herda um
l J _“ J l J ll L J "alelo” paterno e um "alelo”
o * r i o5 Ll o |'|| 5| Lol materno, é possivel obs’en/ar
v m;_é Ll{J 13 marcadores em heterozigose (2
"alelos" de tamanhos diferen-
PowerPlex Fusion_Panels v2.0 tes; por exemplo, o STR deno-
Imm l 1'::-& I mm / mﬂl o minado de Penta E) e outros
em homozigose (2 "alelos" de
2200 u Jl “ l mesmo tamanho; por exemplo,
° ' 11 ! ? 0 STR denominado de D18S51,
9| 15 3 19 13 com dois "alelos" 15). Por con-
10 24 n figuracao desse programa de
PowerPlex_Fusion_Panels_v2.0 analise, quando os dois "alelos"
I T VWA ] [CD21sTi ] 575820 possuem o mesmo ndmero de
& 1% 20 repeticdes como, por exemplo,
1500 1 l l Jl 15 no STR D18S51, apenas um
ol A " I L AN namero é indicado. Convém
6] 93] 4] [19] 28] 8] 12 2] 1) destacar que esta se usando o
31.2] 13 [12] termo “alelo” para indicar frag-
o T ot P a0 mentos de DNA com diferentes
[ Destizo | Dizsaor | Digsas FGA 1 comprimentos devido a variacao
80 160 240 320 400 480 no nimero de repeticoes das
2000 sequéncias dos STRs, ainda que
- l l 1 1l l l muitos STRs estejam localizados
I.O. 3 |'6_ 21? |‘;_2:‘ 18 16 fora dos genes e essa variacao
6.2 20 nao se enquadre na definicao
convencional de alelo.

cada de 1970, na Califérnia (EUA). O caso

que colocou essa estratégia em evidéncia, em

Em 2018, investigadores americanos usa-
ram, pela primeira vez, os bancos de dados
de genealogia para auxiliar a investigacio de  termos de uso forense, ficou conhecido como

um caso que estava sem solucio desde a dé- o caso do Golden State Killer.
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Joseph James DeAngelo foi um assassino e
estuprador responsivel pela morte de 12 vi-
timas e pelo estupro de outras 50 na Califér-
nia durante as décadas de 70 e 80. Ainda sem
saber que se tratava de uma mesma pessoa, a
policia cunhou diversos nomes para o assas-
sino, como “Golden State Killer”, “East Area
Rapist” e “Original Night Stalker”. Apesar do
grande esfor¢o das autoridades, o caso ficou
sem solu¢do por mais de 40 anos até o mo-
mento da identificagio de DeAngelo como
autor dos crimes, por meio do uso da genea-
logia genética investigativa. O perfil STR de
DeAngelo ji havia sido analisado a partir de
vestigios coletados em algumas das vitimas
e colocado no banco de perfis genéticos dos
EUA, mas nunca houve resultado positivo
de identificacio.

Uma aliquota de uma das amostras de DNA
do criminoso foi submetida a um teste de an-
cestralidade DTC e seu resultado depositado
no banco de dados GEDMatch, para seguir
o fluxo de busca por individuos que pode-
riam possuir algum lago de parentesco com
a amostra do assassino. Foi construida, entio,
uma 4rvore genealdgica a partir de resulta-
dos obtidos de compartilhamento de DNA
da amostra do criminoso com individuos ca-
dastrados na base do GEDMatch e que pode-
riam ser seus primos de 3° ou 4° graus. Dessa
andlise, foram localizados possiveis suspeitos,
que diante de informagdes como idade, local
de moradiana época dos crimes, entre outros,
poderiam ser o criminoso da Califérnia. Um
dos suspeitos era DeAngelo, que passou a ser
investigado pela policia. A partir de amostras
de DNA coletadas do suspeito e anilise do
perfil de STR foi possivel relacionar os ves-
tigios das cenas dos crimes com DeAngelo.
Assim que foi apontada essa correspondén-
cia, DeAngelo foi preso, acusado de todos
os crimes citados e, apos confessar os crimes
para escapar da pena de morte, foi condenado
A prisio perpétua em agosto de 2020.

Assim, iniciou-se a era do que hoje é conhe-
cido como Genealogia Genética Investigativa
(GGI). Usada hoje em diversos paises, a GGI
pode ser definida como o uso da genealogia
genética para auxiliar na identificagio de
individuos que deixaram vestigios em uma
cena de crime, de um resto mortal nio iden-
tificado ou mesmo de uma pessoa viva sem
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identidade conhecida. Ou seja, com o uso da
GGI é possivel buscar de forma mais ampla,
em plataformas comerciais de genealogia ge-
nética, por parentes que compartilham seg-

mentos de DNA com o DNA oriundo de

uma amostra desconhecida.

Similar 3 construgio das nossas 4rvores ge-
nealdgicas, por meio do uso de registros
publicos, os genealogistas criam redes fami-
liares (ou 4rvores familiares) que, associa-
das as informagoes de DNA compartilhado
fornecidas pelas bases de dados, reduzem o
rol de individuos que podem ser aquele a ser
identificado.

O processo de construgio da arvore familiar
é realizado em duas fases. A primeira é quan-
do sio identificados os ancestrais comuns
mais recentes (MRCAs, do inglés Most Re-
cent Common Ancestors) entre a amostra a ser
identificada e as pessoas que compartilharam
resultados do seu DNA na lista dos bancos
de dados comerciais. Nos bancos também
estdo listados nomes e e-mails, e, portanto,
registros e documentos podem identificar
seus ancestrais; por exemplo, os MRCAs en-
tre dois primos de segundo grau serio seus
bisavés (Figura 3A). A segunda fase é des-
cendente, que vai construir a drvore genea-
légica a partir do(s) MRCAs, preenchendo
virios ramos dessa drvore, formando redes
familiares e procurando uma interse¢io en-
tre as drvores como, por exemplo, um casa-
mento entre o lado da mie e o lado do pai
da familia da pessoa a ser identificada. Ou
seja, trata-se de uma busca entre os descen-
dentes dos ancestrais comuns identificados
no primeiro estdgio (Figuras 3B e 3C). Esse
processo pode levar a uma identidade em po-
tencial do desconhecido, ou reduzi-la a um
grupo de pessoas dentro de uma familia. O
grupo de individuos apontados como tendo
a possibilidade de ser a pessoa que se busca
identificar pode, entio, ser reduzido usando
informages como a idade, sexo, ou o local de
moradia, até que se possa, eventualmente, lo-
calizar um tnico individuo ou alguns irmios.
Dessa(s) pessoa(s) é entio coletada uma nova
amostra de DNA para realizacio do perfil de
STR tradicionalmente usado na 4rea forense,
que é entdo utilizado para confirmar ou refu-
tar o potencial candidato como a identidade
da amostra bioldgica desconhecida.
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Figura 3.

Construcao da arvore familiar a
partir do resultado de compa-
racao genética entre o DNA

de uma amostra desconhecida
com o banco de genealo-

gia genética. (A) A partir da
definicao de possivel grau de
parentesco (nesse exemplo,
seriam primos em segundo
grau), o genealogista identifica,
por meio de registros e docu-
mentos, os bisavos (ancestrais
comuns mais recentes) dos
individuos listados. (B) A partir
dos bisavos, sdo construidas as
arvores com os descendentes.
(C) O genealogista localiza uma
lista de possiveis individuos que
possam ser a pessoa que deixou
a amostra desconhecida. Por
meio de investigacao policial
convencional, eventualmente,
chega-se ao suposto indivi-
duo, cujo DNA é coletado para
processamento do perfil de
STR, que é comparado ao perfil
de STR original do vestigio,
para confirmacao da identida-
de. Portanto, o perfil de STR &
realizado apenas quando ha a
indicacdo de algum individuo
que possa ser aquele que se
quer identificar.
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Apés a imensa repercussio do caso do Gol-
den State Killer, mostrando o potencial des-
sa nova ferramenta para a 4rea forense, as
empresas que oferecem os testes de ances-
tralidade e os bancos de dados GEDMatch
e FTDNA realizaram uma revisio em seus
regulamentos e termos de uso.

Basicamente, as principais empresas, incluin-
do aquelas que oferecem os testes de ances-
tralidade no Brasil, restringiram o acesso de
institui¢oes policiais as suas bases de dados,
a ndo ser que haja um mandado judicial para
o caso a ser investigado. Por outro lado, o
GEDMatch e o FTDNA criaram um siste-
ma conhecido como opt-in/opt-out, que da
a0 usudrio a opgdo de ter (opt-in) ou nio
(opt-out) seu perfil comparado aos inseridos
pelas instituic6es policiais para investigagoes
envolvendo crimes hediondos, como estu-
pros e homicidios. E possivel mudar de op-
¢do dentro das plataformas a qualquer mo-
mento, sendo que desde dezembro de 2021
as investigacoes para identificagio de restos
mortais nio identificados foram retiradas da
opg¢io de opt-out. Isso significa que todos os
perfis colocados nessas plataformas estario
disponiveis para esse tipo de investiga¢io. A
partir de 2021, o banco de dados GEDMat-
ch langou um servigo pago, com uma entrada
na plataforma exclusiva para uso das forgas
policiais, laboratérios forenses e genealogis-
tas que trabalham nas investigacdes, deno-
minada GEDMatch PRO, garantindo, dessa
maneira, que haja uma declaragio de que
aquele perfil é referente a uma amostra des-
conhecida.

E importante ressaltar que a GGI ¢ uma
ferramenta de investiga¢io e nio de identi-
ficagio, uma vez que ela vai fornecer pistas,
a partir da construc¢io das drvores familiares,
de quem poderia ser a pessoa a ser identifica-
da. Muitas vezes, a pesquisa genealdgica vai
indicar mais de um individuo como sendo o
possivel “doador” daquela amostra biol6gi-
ca, sem ter o poder de definir a identidade
(como por exemplo, dois irmios com idades
préximas).
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A confirmagio de identidade s6 serd definitiva
a partir da comparacio do perfil de marcado-
res STR autossdmicos entre o suspeito e o ves-
tigio, ou entre familiares e o resto mortal nio
identificado. Nos laboratdrios forenses, a roti-
na padrio empregada, e validada, é a analise do
perfil genético gerado por um conjunto de 16-
27 marcadores autossdmicos do tipo STRs.
Esse conjunto de marcadores STRs permite
a individualizacio de uma amostra, com alto
grau de discriminagio, garantindo que os per-
fis obtidos possuam uma mesma origem (com
excegio de gémeos monozigéticos). As etapas
usadas para identificagdo, incluindo o uso da
GGI, estio resumidas na Figura 4.

Nos EUA, desde a divulgagio da possibili-
dade do uso das plataformas de genealogia
genética para finalidades forenses em 2018,
mais de 500 casos ja foram reportados, casos
estes em que as identificagoes s6 puderam ser
realizadas por meio do uso da Genealogia Ge-
nética Investigativa (tanto casos de identifica-
¢do de criminosos, quanto de restos mortais),
reforcando cada vez mais a poténcia dessa fer-
ramenta. Dentre os casos resolvidos, hd tam-
bém relato de duas exoneragées (libertagio de
individuos que haviam sido condenados por
crimes que nio tinham cometido), em que os
verdadeiros criminosos s6 puderam ser iden-
tificados com o auxilio da GGI. Estima-se
que, até julho de 2023, mais de 42 milhoes de
pessoas ji tenham realizado testes de ances-
tralidade DTC ao redor mundo. Apesar disso,
ainda existe uma super-representacio de indi-
viduos de ancestralidade predominantemente
europeia, o que é um fator limitante para a
identificagio de pessoas de outras origens.

Com o aumento crescente do uso da GGI,
empresas e laboratérios privados que pres-
tam servico para as forcas policiais america-
nas tém buscado desenvolver metodologias
capazes de extrair DNA e realizar a geno-

tipagem de milhares de SNPs em amostras
forenses, que normalmente sio desafiadoras
na questio quantidade e qualidade de DNA,
j& que sdo amostras infimas e muitas vezes
com certo grau de degradagio.
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Genotipagem - processo de
identificacao das variantes
genéticas de determinados
marcadores genéticos ou
polimorfismos.
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Figura 4.
Etapas usadas para identificacdo, mostrando o fluxo tradicional com a analise de perfil STR e comparagao com os bancos de perfis genéticos

da pericia. No caso de identificacdo positiva nesses bancos, o caso segue para instancias judiciais. Nos casos com resultados negativos na
comparacao com os bancos oficiais, existe a possibilidade do caso seguir para analise de Genealogia Genética Investigativa, realizando os testes
de ancestralidade com uso dos marcadores SNPs. A confirmacao da identidade sera realizada no final com a realizacdo do perfil STR, caso seja
apontada alguma pessoa apos a pesquisa genealogica.
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Aspectos legais
do uso da GGl

Apesar do nimero crescente de cold cases
que vém sendo resolvidos com o uso da GGI,
na maioria dos paises ainda nio existe uma
legislagio especifica sobre o tema.

Nos Estados Unidos, local onde a GGI co-
mecou e é mais usada, apenas os estados de
Maryland, Montana e Utah apresentam leis
que regulamentam o seu uso. Em adigdo, o
Departamento de Justica americano (DOJ)
e o Grupo de Trabalho Cientifico sobre Mé-
todos de Anélise de DNA (SWGDAM) pu-
blicaram, em 2019 e 2020 respectivamente,
orientagdes sobre o uso da GGI.

Alguns pontos importantes colocados nesses
documentos sio: apenas crimes graves e vio-
lentos (tais como homicidio, agressio sexual)
e a identificagio de restos mortais humanos
devem ser considerados para a utilizagio da
genealogia genética investigativa, quando
forem casos sem resolugio por outras abor-
dagens; uma pesquisa nos bancos de perfis
genéticos oficiais da pericia deve ser reali-
zada antes do uso da GGI; as amostras de
DNA selecionadas para GGI devem ser de
uma tinica fonte e nio de mistura de mais de
um individuo; uma vez que uma pessoa de
interesse seja identificada apds a andlise de
STRs, os dados dela devem ser eliminados
do(s) banco(s) de genealogia; prisdes nio se-
rio realizadas apenas com as informagdes da

GGIL

Alguns paises, como a Alemanha, vedaram o
uso da GGI. Em outros, como Reino Unido,
Polénia e Espanha, nio existe restrigio legal
e a ferramenta vem sendo usada em casos de
repercussio, assim como no Canad4, Austri-
lia e Suécia que também vém trabalhando na
regulacio do tema.

No Brasil, o debate sobre essa nova ferra-
menta também € incipiente e nio chegou aos
6rgios de pericia oficiais, muito menos aos
legisladores, estando hoje restrito a projetos
de pesquisa académicos, como o projeto“EL-
PIS’, uma parceria firmada entre a USP e a
Fundagio Justica pela Ciéncia em 2021. O
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projeto visa subsidiar a elaboragio de proto-
colos e critérios objetivos para o uso de Ge-
nealogia Genética Investigativa (GGI) com a
finalidade de apoio 2 identifica¢io de pessoas
nio identificadas, desaparecidas e de restos
mortais nio identificados na populagio bra-
sileira.

Consideracoes
G

. .
finais
A genética forense é um campo bem estabe-
lecido e que revolucionou as investigagdes
forenses desde a implantacio dos perfis de
DNA com o uso de marcadores STR e os
bancos de perfis genéticos na década de 1990.
E natural, portanto, que na medida em que o
conhecimento e a tecnologia avangam, novas
ferramentas e abordagens surjam para incre-
mentar e auxiliar casos ainda sem solugio.
Nesse sentido, a Genealogia Genética Inves-
tigativa tem se mostrado bastante promisso-
ra como ferramenta de auxilio para a identifi-
cagiao humana, com resultados concretos em
casos nio solucionados. A GGI expande o
campo da genética forense, mas nio substitui
a genotipagem tradicional por marcadores
STR; ao invés disso, ela a complementa. En-
tretanto, para sua implementagio ainda sio
necessdrias pesquisas, estruturacio de bases
de dados locais, assim como considerages
éticas e legais para que sejam estabelecidos
protocolos confidveis, que visam proteger a
seguranca publica e individual de todos os
envolvidos.
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Cold cases - casos criminais
ndo solucionados pelas técnicas
investigativas e forenses
disponiveis, cuja investigacdo
pode ser reaberta diante

de uma nova tecnologia ou
evidéncia.
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