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Resumo

A identificacdo humana em cenas de crime € uma das principais obrigacdes da area
forense, sendo fundamental em todas as circunstancias, incluindo situagdes em que
haja uma quantidade infima de material genético, ou esteja em péssimas condicdes.
O objetivo deste trabalho foi real¢ar a importancia dos polimorfismos de nucleotideo
unico (SNP’s) nas praticas forenses, por meio de uma revisao bibliografica do tipo
narrativa. Os SNP’s, sdo as mais simples mutagdes genéticas, sendo possiveis de
serem analisadas mesmo com quantidades extremamente degradadas de DNA (Acido
desoxirribonucleico). As informacdes foram extraidas das bases de dados SciELO,
PubMed, artigos académicos, revistas, livros e sites governamentais dos Estados
Unidos. Concluiu-se que apesar da sua importancia forense, atualmente, os SNP’s,
por si sO, ndo sao suficientes para ser o principal método de identificagdo humana,
sendo utilizado como auxiliar aos métodos classicos enquanto mais polimorfismos tém
sido estudados.
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Human identification by single nucleotide polimorphisms

Abstract

The human identifying process in crime scenes is one of the main focus on forensic
investigations, being fundamental, even in situations that the DNA (Desoxyribonucleic
acid) samples are very damaged or in low quantifications. The head objective of this
study is to highlight the importance of single nucleotide polimorphisms (SNP’s), in the
forensic activities by a narrative bibliographic review. The SNP’s are the most simple
type of genetic mutations, enabling them to be analised even when the DNA is in a
high level of degradation. The data used in this article was extracted from SciELO,
PubMed, academic archives, scientific magazines, books and governamental websites
from USA. It was concluded that besides the high importance of the SNP’s in forensic
investigations, they aren’t enought by themselves to be the main test to human
identification, being only used as a complementary of the classical ones, so far. They
are clearly the future of forensics, but more studying is needed to be done before they
achieve more precision.

Keywords: Human identification; DNA; SNPs; Foresic investigations.

1 Académico do curso de bacharelado em Biomedicina, do Centro Universitario de Brasilia — CEUB.
2 Professor Titular do curso de bacharelado em Biomedicina, da Faculdade de Ciéncias da Educacéo
e Salide, do Centro Universitario de Brasilia — FACES/CEUB.



1 INTRODUCAO

A identificagdo cadavérica € um dos pilares da criminalistica, tendo como o
intuito reconhecer quem foi a vitima, independentemente da condi¢do do cadaver. Na
modernidade, existem diversas técnicas ja utilizadas e outras que estdo em
desenvolvimento, para que a identificacdo seja realizada da maneira mais eficiente e
precisa possivel, apesar das dificuldades. Para que a identificacdo humana aconteca,
devem ser levados em consideracdo métodos cientificos somatoscopicos e
somatomeétricos (variacées qualitativas e quantitativas, respectivamente), de forma a
enaltecer a sua individualidade. A identidade é definida por meio das caracteristicas
morfofisioldgicas e psiquicas, exclusivas de um individuo. A primeira maneira de
identificacdo é realizada através do nome e seu registro, individualizando-o de
maneira oficial (BIANCALANA et al., 2015).

A identidade humana €é definida por detalhes especificos no fendtipo e no
gendtipo de cada ser que permite a distingdo entre individuos, um grupo de outros
grupos ou ainda uma civilizacdo de outra. Refere-se, de modo especifico, as
caracteristicas proprias da espécie humana e da sociedade. Ela demarca
semelhancas e diferencas entre 0s seres humanos, destacando suas caracteristicas
fisicas, seu modo de pensar, ser e agir, bem como permite ao sujeito construir e
desenvolver os tracos da sua propria historia (MARTINAZZO, 2013).

Pinheiro (2015) comenta que, diversas vezes, a identificagcdo pode ter
imprevistos e acabar sendo comprometida, estando relacionada ao estado do
cadaver, sendo os fatores a serem considerados a decomposicdo, se sofreu
carbonizacdo, esquartejamento, mutilagcdes, afogamento ou, até mesmo, fatores que
possam afetar a observacdo. Técnicas como odontologia legal, papiloscopia e
reconhecimento facial podem ser afetadas, dependendo do estado do cadaver. A ndo
identificacdo do individuo tem a possibilidade de acarretar diversos problemas
juridico-sociais dos seus familiares e parentes, tornando de extrema importancia as
técnicas de identificacdo. Segundo o autor, “A identidade é o conjunto de caracteres
gue individualizam uma pessoa ou uma coisa, fazendo-a distinta das demais; € um
elenco de atributos que torna alguém ou alguma coisa igual apenas a si proprio “.

O uso de cédula de identificacdo se tornou, incontestavelmente, uma obrigacao
para todo cidadao que resida fixa ou transitoriamente em paises civilizados, sendo um

documento essencial ao convivio social. A identificagdo humana, fundamental para a



investigacdo criminal, conciliou-se com o advento e posterior sistematizacdo da
datiloscopia, a qual se baseia pelo registro, catalogacdo e posterior analise de
impressoes digitais (FREITAS, 2013).

Outro parametro importante na area forense utilizado para identificacéo
cadavérica é a biometria, que é a analise de caracteristicas fisicas ou
comportamentais das pessoas com 0 objetivo de as identificar. O termo biometria &
hoje associado a medicdo de caracteristicas fisicas das pessoas, como forma de
identifica-las unicamente, com objetivos de identificacdo criminal ou de controle
(FURTADO, 2010).

Na pratica forense, para se definir qual método devera ser utilizado é preciso
observar o estado do cadaver. Técnicas como papiloscopia, antropologia e
odontologia legal sdo os classicos a serem utilizados, mas, em condicbes mais
extremas o acido desoxirribonucleico (DNA), pode ser utilizado para que seja a técnica
definitiva. Mas, o método de identificacdo cadaveérica por DNA pode sofrer alteracdes,
caso o corpo tenha ficado exposto a condigcbes extremas, sofrendo interferéncias
quimicas, fisicas e biolégicas, com a capacidade de danificar a estrutura do DNA
(GUERREIRO; SAMPAIO, 2019).

Nesse sentido, este trabalho se justificou pela importancia de trazer a tona a
emergente utilizagcdo de SNP’s para identificagdo cadavérica, visto que € um assunto
pouco conhecido. Para ajuda a comunidade académica, é importante coletar e
apresentar os presentes estudos de forma clara, para que estudiosos consigam
rapidamente entender o conceito e como funciona a identificacdo cadavérica
utilizando DNA, na pratica forense. Este trabalho foi norteado pela seguinte questao:
“Os marcadores de SNP’s podem ser utilizados para a identificagcdo humana?”.

Assim, o objetivo geral deste trabalho cientifico foi realcar a aplicabilidade do
polimorfismo de nucleotideo Unico nas praticas forenses, em situacbes em que 0s

métodos convencionais nao teriam completa eficiéncia para identificacdo humana.

2 METODO

Este trabalho se constituiu como uma reviséo bibliografica de literatura, do tipo

narrativa, cuja finalidade € discutir e desenvolver novos pensamentos para

enriguecimento tedrico de um assunto em especifico, que, no caso deste trabalho



seria a identificacdo humana utilizando polimorfismo de nucleotideo Unico (KALIL,
2017).

Para a base teorica, foram utilizados livros e artigos cientificos especializados
no assunto em conjunto de teses académicas, a respeito dos estudos genéticos de
DNA, com intuito de identificacéo de suspeitos ou vitimas. A bibliografia foi encontrada
na base de dados da Biblioteca eletrénica da National Library of Medicine (PubMed —
NIH), da SciELO (Scientific Electronic Library Online), de bibliotecas universitérias, do
Google académico e da revista Elsevier, publicadas, preferencialmente, entre 2013 e
2023, mas, alguns trabalhos anteriores também foram usados como referéncia, em
virtude de sua importancia para fundamentacéo do tema. As palavras-chave foram:

identificacdo humana, DNA, SNPs e Investigacao forense.

3 DESENVOLVIMENTO

A variacdo genética entre individuos ocorre por meios de diversos fatores,
sendo o polimorfismo de nucleotideo Unico, a mais simples variagcado que encontramos
no DNA, ocorrendo entre bases Unicas da cadeia de bases nitrogenadas sendo
usualmente bi-alélicos (FALEIRO, 2007). Podem ocorrer por transi¢des, ocorrendo

com maior frequéncia, ou translocagtes (Figura 1).

Figura 1. Transicao e transversao.
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Os SNP’s (Figura 2), possivelmente, sao responsaveis pela diversidade entre
individuos de uma mesma espécie, podendo influenciar inclusive, na expressao
gendmica, localizagdo subcelular e estabilidade de mRNAs e podendo causar
doencas. Sao extremamente comuns em espécies ndo endogamicas, podendo haver
milhdes de polimorfismos no genoma de um mesmo individuo, sendo importante
ressaltar que podem ser transmitidos aos filhos (CAETANO, 2009; SHASTRY, 2009).

Figura 2. Representacao do polimorfismo de nucleotideo Unico.

Fonte: SUKHUMSIRICHART, 2018.

Atualmente, para identificacdo de marcadores SNP’s, a técnica mais utilizada
€ a de sequenciamento genético, alinhando diversos codigos genéticos e o0s
analisando. Tal procedimento é realizado a partir de kits PCR como o “TagMan Assay”,
um kit que analisa o cédigo genético utilizando quimica de 5’ nuclease para amplificar
e detectar polimorfismos em amostras de DNA gendmico purificadas (MORITA et al.,
2006).

Para os SNP’s poderem ser utilizados de maneira eficiente em rotinas forenses,

€ necessario identifica-los e classifica-los. Existem dois grandes grupos, sendo



divididos e classificados pela sua posi¢gao no genoma e séo eles: SNP’s codificantes
(presentes em alteracdes exdnicas) e nao codificantes (presentes e introns e regides
intergénicas). Embora, na maioria da vez ocorra em espagos intergénicos sem
nenhuma funcao determinada (MARTIN, 2010).

Segundo Zolet, (2017, p.133),

“SNPs em regifes nado codificadoras sdo chamados de SNPs nédo
codificantes (ncSNPs), e os ncSNPs localizados dentro de introns sao
chamados de SNPs intrénicos. JA os SNPs encontrados em regibes
codificadoras sdo chamados de SNPs codificadores (cSNPs), como por
exemplo, em éxons (SNPs exdnicos). Qualquer SNP em um éxon de um gene
gue pode ter impacto sobre a fung¢éo da proteina codificada é chamado de
SNP candidato, pelo fato de poder estar associado a alguma carateristica
fenotipica. Outros ocorrem em regiées promotoras ou em regides regulatérias
do genoma e sdo chamados SNPs reguladores e SNPs promotores (pSNPs),
respectivamente. Um SNP promotor pode influenciar drasticamente a
atividade do gene dirigido por este promotor, por exemplo, um pSNP pode
impedir a ligagdo de um fator de transcricAo na sua sequéncia de

reconhecimento, alterando a expresséao do gene”.

O estudo dos marcadores SNP’s é composto por duas etapas, sendo a
identificacdo no genoma da espécie ou individuo a ser estudado e a genotipagem
destes marcadores na populacdo desta espécie ou individuo. Tal procedimento de
identificacdo € realizado pelos seguintes métodos: a identificagcao eletronica de SNP’s
utilizando bibliotecas genémicas como base e sequenciamento de produtos PCR
(KIESLER; BORSUK, 2023).

Na area forense, tradicionalmente é utilizado VNTR’s (Variable Number
Tandem Repeats) e STRs (Short Tandem Repeats) para amostras humanas. Mas,
atualmente, com o avanco da genética humana e seus conhecimentos genémicos, a
utilizacdo de SNP’s tem se tornado mais comum, pois, normalmente, em cenas de
crime, as amostras estao misturadas, contaminadas ou em pouca quantidade. Ter a
possibilidade de trabalhar com amplicons menores nesse cenario, torna-se bastante
vantajoso para identificacdo. Atualmente, existem situacOes especificas para a
utilizacao de cada método (Quadro 1). A identificagdo do cromossomo Y de diferentes
haplétipos e de variantes do DNA mitocondrial através de SNPs, sdo uma importante
ferramenta em andlises forenses, permitindo inclusive a identificagdo da origem
geografica dos individuos (SOBRINO et al., 2005).



Quadro 1. Principais marcadores moleculares utilizados na identificagdo humana e

suas particularidades.

SNPs STRsou VNTRs ou
MICROSSATELITES MINISSATELITES
Polimorfismos nas | Alelos diferentes: | Padrao de fragmentos ¢
regides responsaveis | numero especifico de | caracteristico e herdado por
CARACTERISTICA pelo fenétipo do | copias da unidade de | individuos geneticamente
individuo. repeticao. relacionados.
TAMANHO >8pb 2a8pb 9a 100 pb
TECNICA PCR PCR RFLP
Degradada e pouca Degradada e pouca Integra e em grande
VI guantidade. quantidade. quantidade.
Analise em larga escala; Alto conteudo de ALranES Srani D
VANTAGENS Determinagdo de informacao g (gje Yoy
caracteristicas fisicas. polimorfica. '
LIMITACOES Sequenciamento Gémeos univitelinos Técnica demorada

Fonte: CAMPQOS, 2015.

Os SNP’s podem ser utilizados para complementar os STR’s, por serem mais
simples e rapidos em sua leitura, um exemplo, € o método de microarranjo de DNA,
que consegue identificar milhdes de SNP’s ao mesmo tempo, mas, ndo consegue ser
utilizada com os STR’s para pratica forense. Fendtipos humanos podem ser facilmente
previstos por SNP’s, como cor da pele e dos olhos, além de, também ser um eficiente
provedor de informagdes dos antepassados, por meio dos SNP’s de informagao
ancestral (Como rs16891982, no cromossomo 5 e rs1800414 no cromossomo 15).
Apesar de tais vantagens, os SNP’s bi-alélicos ndo se enquadram quando necessarios
processos como a de deconvolugcédo, sendo SNP’s tri e tetra alélicos ou haplétipos,
mais ideais pela maior quantidade de alelos, sendo semelhantes ao classico STR
(OLDONI; KIDD; PODINI, 2018).

Nos Estados Unidos, os SNP’s s&o utilizados frequentemente na area forense,
em conjunto com o sistema CODIS (Combined DNA Index System), do FBI (Federal
Bureal of Investigation), coletando informacdes genéticas da cena de crime, em
situacdes de possivel comprometimento de amostra, e a comparando com outras, em

casos de suspeitas de um mesmo autor de multiplos crimes, ou, verificando se 0 DNA



do local do crime corresponde com algum de um banco de dados genéticos de
individuos previamente abordados, investigados ou suspeitos, em situacdes em que
o Estado teve autorizacdo para realizar a coleta e o armazenar o codigo genético. O
resultado pode ser utilizado como prova a favor ou contra uma acusagao, ou, para
identificar caracteristicas fenotipicas do possivel culpado, podendo inocentar o
acusado caso as caracteristicas descobertas ndo se encaixem com o perfil do
suspeito. Atualmente, a utilizagdo de SNP’s nos Estados Unidos, atua com a coleta
do material genético do possivel suspeito na cena de crime, e, se possivel, realizar a
comparacao com o banco de dados CODIS, que tem armazenado o DNA de cenas
de crimes passados. Tais andlises costumam ser feitas quando é percebido um
padrao ou quando as outras pistas ndo sao suficientes para identificacdo do suspeito.
Caso o DNA nao seja recombinante com algum dos dados reservados, a analise de
SNP’s (por exemplo AISNP’s), podem excluir possiveis suspeitos com caracteristicas
como a cor da pele (FBI, 2005).

Em casos em que o DNA encontrado ndo se enquadre com o do banco de
dados genéticos, as autoridades forenses realizam um chamado voluntario para as
pessoas locais irem prover o seu DNA extraido pela saliva, provando sua inocéncia,
excluindo-a da investigacdo. Embora provavelmente o culpado ndo ira comparecer,
as pessoas que nao forem, levantardo suspeitas e serdo o foco investigativo,
principalmente em cidades pequenas. Se por acaso alguma das pessoas que seja
participante for um parente do culpado, um mapeamento genético, com énfase na
familia, ird relacionar ambos e, se por acaso o criminoso for um homem, é possivel
identifica-lo, em conjunto com todos o0s seus parentes homens utilizando o
cromossomo Y (KAYSER, 2015).

O cromossomo Y, em sua regido ndo-recombinante, exibe a heranga paterna
classica, possuindo os marcadores para identificacdo da patrilinhagem. Tal regido é
denominada NRY (Non-recombinant Region of the Y Chromosome), e abrange toda
sua estrutura excluindo as duas regides pseudo autossomicas (PAR -
Pseudoautosomal Region), do braco curto (PAR1) e do bragco longo (PAR2) do
cromossomo Y (Figura 3). Na area forense, o cromossomo Y tem sua importancia
principalmente associado aos polimorfismos associados ao Y (Y-SNP’s),
principalmente nos casos de paternidade ou violéncia sexual. A atuacdo de apenas
dois alelos, em conjunto com a auséncia de recombinacéo e distribuigcdo de linhagens

do cromossomo Y com muita especificidade, faz com que para se identificar um
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individuo, uma grande quantidade de Y-SNP’s seja necessaria, mas, mesmo com
apenas dois marcadores nao batendo numa analise, a torna de grande valor, podendo
resultar numa exclusdo do possivel suspeito. Outros usos para os Y-SNP’s na area

forense séo relacionados a infertilidade masculina (FIGUEIREDO, 2012).

Figura 3. Estrutura do cromossomo Y humano. Toda regido é nao-recombinante

excluindo PAR1 e PAR2 nas pontas.
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Fonte: Adaptado de Borges e Macedo, 2015.

Os SNP’s relacionados ao cromossomo Y também sao atrativos pela sua
afiliagdo geografica, podendo ajudar a definir a identidade humana. A detecgéo de
haplotipos especificos ou mais frequentes em uma area geografica é de imensa
importancia em situacbes de desastres como quedas de avido ou acidentes de

barragem. A baixa taxa de mutacao e a heranga exclusivamente paterna representam
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a historica exclusiva de sua linhagem patrilinear, conseguindo evidenciar um registro
de eventos mutacionais que ocorreram durante a historia de tal familia, podendo,
inclusive, ajudar na compreensao que temos sobre a migragdo humana e padrdes
histéricos, ressaltando novamente a importancia do cromossomo Y nos estudos
genéticos (FIGUEIREDO, 2012; ONOFRI et al., 2006).

Dentre os SNP’s mapeados, existem 94 que sdo chamados de SNP’s de
identificacdo individual (IISNPs; Quadro 2) e que seguem alguns parametros: tais
SNP’s devem possuir uma pequena variagao de frequéncia através das populacdes
humanas e devem ser extremamente informativos através do mundo, utilizando o
indice de fixacdo (Fst) de <0,06 e uma média global de heterozigose de > 0.4 e sdo
organizados em uma tabela utilizando tais valores respectivamente como prioridade e
diferenciacdo (PARKSTIS et al., 2010; SLATKIN, 2008).

Quadro 2. Lista dos IISNPs (SNP’s de identificagao individual).

SNP Cromossomo | Polimorfismo SNP Cromossomo | Polimorfismo
rs1005533 20 AIG rs279844 4 A>C/IT
rs10092491 8 T>A/C/G |rs2830795 21 A>G
rs1015250 9 G>C/T rs2831700 21 A>G
rs1024116 18 CIT rs2920816 12 A>G
rs1028528 22 A>G/T rs321198 7 T>A/CIG
rs1031825 20 A>CIT rs338882 5 G>A
rs10488710 11 C>GIT rs354439 13 A>T
rs10495407 1 G>A rs3780962 10 A>G
rs1058083 13 A>C/GIT rs430046 16 C>GIT
rs10773760 12 A>G rs4364205 3 T>G
rs10776839 9 G>C/T rs445251 20 G>C/T
rs1109037 2 G>A/C rs4530059 14 G>A/T
rs1294331 1 C>T rs4606077 8 T>A/CIG
rs12997453 2 A>G/T rs560681 1 A>G
rs13182883 5 G>A/C rs576261 19 A>C
rs13218440 6 G>A/CIT |rs6444724 3 T>A/C
rs1335873 13 T>A/C rs6811238 4 T>A/CIG
rs1336071 6 T>A/C rs6955448 7 C>G/T
rs1355366 3 T>A/C rs7041158 9 C>A/GIT
rs1357617 3 A>T rs717302 5 G>A/C
rs1360288 9 C>T rs719366 19 G>A
rs1382387 16 C>A/GIT rs722098 21 A>C/IG
rs1413212 1 T>A/CIG rs722290 14 G>CIT
rs1454361 14 T>A/C rs727811 6 G>A/T
rs1463729 9 C>AIT rs729172 16 G>A/CIT
rs1490413 1 G>A/C rs733164 22 G>A/C
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rs1493232 18 C>A rs735155 10 C>A/GIT
rs1498553 11 C>T rs737681 7 T>A/C
rs1523537 20 T>C rs740598 10 G>A/C
rs1528460 15 C>GIT rs740910 17 A>G
rs159606 5 A>G/T rs763869 8 G>A/C
rs1736442 18 T>C/G rs8037429 15 C>T
rs1821380 15 C>G/T rs8078417 17 C>T
rs1886510 13 G>A rs826472 10 T>A/ICIG
rs1979255 4 C>G rs873196 14 C>A/GIT
rs2040411 22 G>A rs876724 2 C>AIT
rs2046361 4 T>A rs891700 1 A>SG/T
rs2056277 8 C>T rs901398 11 C>T
rs2076848 11 A>T rs907100 2 G>CIT
rs2107612 12 G>A rs914165 21 G>A
rs2111980 12 T>C rs917118 7 C>T
rs214955 6 C>AIT rs938283 17 T>C
rs221956 21 T>C rs964681 10 T>C
rs2269355 12 C>A/GIT rs987640 22 T>A/ICIG
rs2342747 16 A>G rs9905977 17 A>C/G
rs2399332 3 T>C/G rs993934 2 A>G
rs251934 5 A>G rs9951171 18 G>AIT

Fonte: Préprio autor.

Nas atividades forenses, os SNP’s ja vem sendo utilizados, como em 2002, em
gue houve um caso no estado de Lousiana, nos Estados Unidos, em que diversos
estupros seguidos de assassinato ocorreram, tendo a analise de STR’s do local como
insuficiente para identificacdo do suspeito, pois ndo havia registro do suspeito no
banco de dados genéticos do FBI. Segundo testemunhas, o suspeito era um homem
caucasiano, tendo as atencdes das autoridades voltadas para esse tipo de criminoso,
mas, apos um ano de investigagdo, foi comprovado por meio de SNP’s de
ancestralidade, que o homem na realidade se tratava de um afro-americano, com 85%
de ancestralidade africana e apenas 15% de ancestralidade amerindia, alterando o
olhar das investigacdes. Apos tais constatacfes, em um més o suspeito foi apreendido
(MARANO et al., 2010).

ApOs o0s acontecimentos do atentado terrorista de 11 de setembro, os
laboratorios americanos perceberam que ndo estavam preparados para analises
rapidas e precisas de uma grande quantidade de corpos com cédigos genéticos tao
danificados, resultantes da exploséo e destrogcos causados pelo atentado, causando

a sociedade internacional de genética forense a estabelecer procedimentos mais
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praticos e rapidos para a identificacéo utilizando SNP’s, visto que apenas 40 a 50 séao
necessarios para ter a mesma precisédo dos convencionais STR (DECORTE, 2010).

Uma das maiores desvantagens dos métodos de analise de DNA para
identificacdo de suspeitos, atualmente, é a necessidade de uma amostra comparativa
em banco de dados forenses. Se um individuo conseguir evitar ter seu DNA coletado
como evidéncia em outras cenas de crime passadas, torna-se impossivel sua
comparacgao utilizando STRs ou SNP’s. Para isso, os IISNPs estdo cada vez mais a
tona, uma vez que eles podem ajudar a identificar caracteristicas fenotipicas dos
suspeitos, como cor da pele e cor dos olhos (KAYSER, 2015).

Para andlise cadavérica, os SNP’s tém se mostrado bastante Uteis, como
mostrado num estudo realizado pelo “International Journal of Legal Medicine”, ocasiao
em que esqueletos medievais foram analisados e os SNP’s se sobressairam para sua
identificacdo de ancestralidade uma vez que o DNA estava bastante degradado para
a completa leitura pelo STR (PAJNIC; LESKOVAR; CRESNAR, 2023).

4 CONSIDERACOES FINAIS

Analisando os temas que foram discutidos neste trabalho, € possivel comprovar
a importancia dos SNP’s na area forense para identificagcdo humana, assim como suas
limitacdes e necessidade de melhor refinamento para que tal técnica seja utilizada
preferencialmente ao classico STR, pela sua velocidade, precisédo e custo-beneficio,
podendo-se utilizar de amostras com material genético, com um elevado grau de
degradacéo.

O uso dos SNP’s associados ao cromossomo Y tende a filtrar os suspeitos de
maneira cada vez mais especifica, de forma que, se na andlise de DNA ja nao for
encontrado tracos com o cromossomo Y, ja se sabe que o individuo € do sexo
biolégico feminino, enquanto se for encontrado, através do Y-SNP’s, associados ao
STR, pode-se realizar a identificacdo paternal, mesmo com formas degradadas de
material genético.

Embora a utilizacdo de SNP’s pelas autoridades legais seja um marco
importante para as ciéncias forenses, é necessario descobrir mais marcadores
associados a caracteristicas fenotipicas especificas, visando a identificacdo cada vez

mais precisa. Segundo estudos, a perspectiva para os SNP’s nos préximos anos € a
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identificacdo de mais oito a doze marcadores de identificacéo individual que auxiliem
nas investigacoes e analises futuras.

Apesar das limitagbes evidentes, o futuro da identificagcéo forense se encontra
nos SNP’s, com o potencial necessario para se tornar a forma mais precisa de
identificacdo, com caracteristicas fenotipicas que incluem doencas especificas e
detalhamento de caracteristicas e padrdes exclusivos de cada individuo. E importante
ressaltar, que, para a maior precisdo, confirmacéo de suspeitos e provas legais, varios
aspectos devem ser testados e levados em consideragédo, ndo apenas um tipo de

analise, ao menos, enquanto os SNP’s ainda estdo sendo descobertos.
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