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arcadas dentárias com odontogramas, feita pela odonto-
logia forense (FILHO et al, 1999).

Na atualidade, as técnicas genéticas vêm ganhan-
do terreno na identificação humana. Estas iniciaram com 
a análise do Sistema AB0 e Rh do sangue, evoluindo 
para a identificação de isoenzimas. Esta última técnica 
foi desenvolvida em 1930 e aplicada a partir de 1950, 
aumentando consideravelmente o número de sistemas 
polimórficos (fosfoglicomutase, esterase D, glioxilase, 
adenosina desaminase, fosfatase ácida, adenilatocinase, 
anidrase carbônica, peptidase A, glicose-6p desidrogena-
se) para a identificação.

Posteriormente, passou-se a utilizar na identifica-
ção humana grupos sorológicos (transferrina, haptoglo-
bina), variantes da hemoglobina, sistema HLA, até que 
se alcançou diretamente o material genético em 1980 
com Ray White, descrevendo o primeiro marcador poli-
mórfico de tamanho de fragmentos de restrição (RFLP). 
Com o advento da técnica da reação em cadeia da poli-
merase (PCR), a partir de 1985, abriu-se caminho para a 
aplicação mais ampla dos testes de DNA na identificação 
humana (FILHO et al, 1999).

Já em 1988, o FBI (Federal Bureau of Investiga-
tion) investigava casos com o uso de DNA. Com o início 
da década de 1990 e a descrição de sequências no DNA 
denominadas microssatélites (STR – pequena sequência 
repetida em tandem), foi possível incrementar enorme-

mente a análise do material genético com intuito forense. 
Estas regiões repetidas em tandem no genoma humano 
são bastante polimórficas, isto é, apresentam uma varie-
dade de tamanhos na população e, assim, a análise per-
mite discriminar pessoas ou linhagens de pessoas (quan-
do em cromossomos sexuais).

A análise de STRs é feita por meio da amplifica-
ção (PCR) do material genético extraído das amostras de 
interesse com iniciadores (primers) específicos para, no 
mínimo, 15 (quinze) loci gênicos autossômicos e 8 (oito) 
loci do cromossomo Y (BUTLER, 2005). Além disso, é 
sempre feita a amplificação da região marcadora de gê-
nero denominada amelogenina. 

O material amplificado é analisado em sequen-
ciadores automáticos que, por meio de uma eletroforese 
capilar, separa as diferentes configurações (alelos) destes 
locais de STRs amplificados (Fig. 1). Como estes ale-
los são transmitidos por herança genética mendeliana, 
podemos fazer vinculações genéticas como paternida-
de, maternidade e irmandade. É possível ainda, utilizar 
a tipagem individual para comparação com amostras 
questionadas obtidas em locais de crime ou coletadas de 
vítimas de crimes sexuais, a fim de obter um índice de 
verossimilhança. Para isto, são utilizados cálculos popu-
lacionais baseados nas frequências alélicas previamente 
obtidas na população, implicando assim em resultados 
estatisticamente válidos (BUTLER, 2005)

Figura1:�� �3�U�R�F�H�V�V�D�P�H�Q�W�R�� �G�D�� �H�Y�L�G�r�Q�F�L�D�� �E�L�R�O�y�J�L�F�D�� �G�H�� �X�P�� �F�U�L�P�H�� �D�W�p�� �V�X�D�� �F�R�P�S�D�U�D�o�m�R�� �F�R�P�� �S�H�U�¿�O�� �J�H�Q�p�W�L�F�R�� �G�H��
suspeito/vítima/familiar.
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Atualmente, o estudo da identificação humana 
tem se direcionado para o uso de SNPs (single nucle-
otide polymorphism) que permitem a identificação de 
evidências degradadas, comuns na Criminalística (BU-
TLER, 2005). Além disso, são discutidas as possibilida-
des legais e éticas da construção de bancos de dados com 
informações genéticas de criminosos, a fim de auxiliar 
a investigação na busca de suspeitos de crimes, espe-
cialmente a partir de evidências de crimes sexuais. Este 
tipo de banco de dados já vem sendo utilizado no Reino 
Unido desde 1995 e pelo FBI desde 1998 com a denomi-
nação NDIS (National DNA Index System, que utiliza o 
software CODIS-Combined DNA Index System) (Bra-
sil, 2009). Devem-se tomar os cuidados necessários para 
que o domínio de informações genéticas não implique 
em uma nova visão biológica (genética) do crime, que 
tanto mal já proporcionou à humanidade. 
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